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Resumen 
La resistencia a antibióticos presente en las bacterias es un tema de interés mundial. Por 
tal razón, la World Health Organization (WHO) exige a sus países miembro, realizar un 
seguimiento de los casos donde se presente dicha resistencia bacteriana. 
Los procesos de seguimiento actuales, se basan en características fenotípicas y 
microbiológicas. Y si bien dichos procesos han demostrado cumplir con la directriz de la 
OMS, tienen ciertas limitaciones asociadas a la especificidad del diagnóstico, al tiempo 
prolongado de los análisis, a la dificultad de generar información de valor de manera 
eficiente, tomando como insumo los datos generados por las entidades alimentadoras de 
los sistemas de seguimiento, entre otros. 
El presente trabajo tuvo como propósito, construir un sistema bioinformático que permite 
realizar identificación, tipificación y seguimiento de la resistencia antibióticos presente en 
cepas de Acinetobacter baumannii suministradas por el INS, partiendo de genomas 
completos. De esta forma se buscó utilizar la información del genoma completo de una 
bacteria para mejorar su seguimiento epidemiológico, en especial en lo que tiene que ver 
con la variación de su resistencia a antibióticos.  
Como metodología, se definieron los requerimientos del sistema bioinformático con base 
en la información de secuenciación de alto rendimiento que se requería manejar, los 
sistemas de seguimiento de resistencia a antibióticos (WHONET, IAAS y SVIGILA), entre 
otros. Así mismo se diseñó un modelo relacional para la base de datos del sistema y se 
diseñaron los wireframes de la interfaz gráfica.  
Se inició la construcción del sistema, con el framework Groovy and Grails v3.1.9. El 
backend del sistema consume servicios construidos con Biopython v1.70 y BioPerl v5.8, 
la base de datos se implementó en MySQL v5.6.30, en cuanto a validación se han 
ejecutado pruebas funcionales y no funcionales, entre ellas (carga, estrés, usabilidad). 
 
Palabras clave: Acinetobacter baumannii, resistencia bacteriana, seguimiento. 
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Abstract 
The antibiotics resistance present in bacteria is a topic of worldwide concern. For this 
reason, the World Health Organization (WHO) requieres the member countries to keep 
track of cases where such bacterial resistance is present. 
The current monitoring processes, with which countries comply with the WHO guideline, 
are based on phenotypic and microbiological features. And although these processes 
have proven to comply with the guideline, these have some limitations associated with  
specificity of the diagnosis,  long time of the analyzes,  difficulty of generating information 
of value in an efficient way, taking as input the data generated by the feeder entities of 
the monitoring systems, among others. 
The purpose of the present work was to build a bioinformatics system that allows 
identification, typification and monitoring of antibiotic resistance present in Acinetobacter 
baumannii strains supplied by INS, starting from complete genomes. 
In this way we sought to use information from the complete genome of a bacterium to 
improve its epidemiological monitoring, especially in what has to do with the variation of 
its resistance to antibiotics. 
In teh methodology the requirements of the bioinformatics system were defined based on 
the high performance sequencing information required to manage, and the monitoring 
antibiotic resistance systems (WHONET, IAAS and SVIGILA), among others. In the same 
way a research of bioinformatic tools was carried out that are used in the project for the 
processes of assembly, annotation, identification, typing, comparison and monitoring of A. 
baumannii isolates. Likewise, an entity relationship model was designed for the system 
database and also the wireframes of the graphical interface were designed. 
Construction: The system construction was performed using the Groovy and Grails v3.1.9 
framework. The system backend consumes services built with Biopython v1.70 and 
BioPerl v5.8, the database is implemented in MySQL v5.6.30, the system is installed on a 
DELL server with the operating system openSUSE Leap 42.1.4. 
Validation and results: Functional and non-functional tests have been executed, among 
them (load, stress, usability). 
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Introducción 
La resistencia a los antimicrobianos (RAM) es un tema de interés mundial ya que se 
están reportando nuevos mecanismos de resistencia alrededor del mundo, que están 
poniendo en peligro la capacidad que tenemos actualmente para responder a 
enfermedades infecciosas que son comunes (Organización Mundial de la Salud, 2016). 
Así mismo la RAM también aumenta los costos de atención hospitalaria de los pacientes 
y pone en riesgo el cumplimiento de los objetivos de desarrollo del milenio, propuestos 
por la Organización de Naciones Unidas (ONU)(Organización Mundial de la Salud, 2016). 
 
Por tal razón la Organización Mundial de la Salud (OMS), ha generado múltiples 
protocolos y notas descriptivas en las que insta a los países que hacen parte de ella, a 
realizar un seguimiento epidemiológico de los eventos relacionados con la RAM. En lo 
que respecta a Colombia país que hace parte de la OMS, también se debe cumplir con el 
reporte de los eventos relacionados con la resistencia a los antimicrobianos.  
 
Como parte de las acciones coordinadas que propone la OMS para hacer frente a la 
RAM, se han implementado varios sistemas informáticos que buscan recopilar y 
gestionar información que permita tomar acciones que contrarresten la problemática en 
mención. Un ejemplo de ello, es el sistema GLASS  que se creó en Mayo del 2015 como 
una opción para reunir datos clínicos, epidemiológicos y de laboratorio sobre los agentes 
patógenos que representan una amenaza para la salud mundial (Organización Mundial 
de la Salud, 2015), y se espera se consolide como el sistema mundial para la vigilancia 
de la resistencia a los antimicrobianos.  
 
Otro sistema que se utiliza en todos los países que hacen parte de la OMS es el 
WHONET, una aplicación en la que se registran datos microbiológicos y clínicos 




En Colombia se han desarrollado iniciativas locales como la del sistema de vigilancia de 
salud pública SIVIGILA, que se creó y reglamentó bajo el decreto presidencial 3518 de 
2006 y en el cual se relacionan todos los eventos que puedan llegar a tener una 
repercusión en la salud pública, incluyendo los eventos de resistencia a los 
antimicrobianos (Instituto Nacional de Salud, 2017). Otra iniciativa local es la que 
corresponde al subsistema nacional de vigilancia epidemiológica de las IAAS, una 
aplicación web por medio de la cual se reportan eventos relacionados con tres 
categorías: Infecciones asociadas a dispositivos (IAB), resistencia a los antimicrobianos 
(RB) y consumo de antibióticos (CAB) (Villalobos, 2011). 
 
En lo que respecta a las bacterias, todos los sistemas anteriormente descritos han 
contribuido positivamente, a unir esfuerzos alienados con la estrategia que propone la 
OMS para enfrentar la RAM. Sin embargo de las opciones descritas, solamente el 
sistema GLASS recientemente consideró necesario la recopilación de datos genómicos 
para realizar vigilancia epidemiológica de las RAM. Los otros sistemas mencionados, 
utilizan datos clínicos y microbiológicos para realizar procesos de identificación, 
tipificación y seguimiento epidemiológico.  
 
Con el presente proyecto se buscó construir un sistema de gestión de información, que 
no solamente almacenara datos microbiológicos y clínicos, sino que se utilizara la 
información que nos suministra la secuenciación del genoma completo articulándola con 
datos sociodemográficos para realizar un proceso de identificación, tipificación y 
seguimiento de la resistencia a antibióticos presente en bacterias.  
 
De esta forma se buscó aprovechar la información suministrada por los métodos  de 
secuenciación de alto rendimiento, haciendo frente a algunas limitaciones que tienen los 
métodos microbiológicos actuales como los extensos tiempos de diagnóstico, 
disponibilidad de insumos y probabilidad de errores humanos en la reproducibilidad de 
los mismos. 
 
El sistema que se construyó, se intituló “Sistema de Gestión de Información Genómica 
(SGIG)”, se implementó con una arquitectura web, adoptando el patrón arquitectónico 
modelo vista controlador (MVC), a través del framework Groovy and Grails 




El SGIG, tiene un módulo de autenticación y creación de usuarios, un módulo de carga 
de datos que permite recopilar datos sociodemográficos, clínicos y microbiológicos de 
aislamientos registrados en el sistema, un módulo de gestión de muestras que permite 
realizar análisis genómicos que incluye: análisis de calidad, trimming, ensamblaje, 
anotación y generación de perfiles de elementos genómicos relacionados con la 
resistencia bacteriana y un módulo de reportes que incluye cuatro categorías que son: 
reportes sociodemográficos, reportes clínicos, reportes fenotípicos y reportes genómicos.  
 
Para la construcción del sistema, se trabajó con 89 muestras de Acinetobacter baumannii 
que fueron suministradas por el cepario del Instituto Nacional de Salud (INS), las cuales 
fueron secuenciadas utilizando la tecnología Illumina Hiseq 2000 (Illumina, 2010). Sin 





Capítulo 1: Estado del arte 
A continuación se hace un recuento de los principales antecedentes y justificación, 
en los que se inspira el presente trabajo investigativo. 
1.1 Seguimiento de la resistencia a los 
antimicrobianos 
Lo primero que se debe hacer es identificar la diferencia que existe entre 
seguimiento y vigilancia, de la resistencia a los antimicrobianos (Figura 1-1). Con 
frecuencia estos dos conceptos se utilizan indistintamente, sin considerar que cada 
uno de ellos abarca un espectro diferente. 
Según la FAO (ORGANIZACIÓN DE LAS NACIONES UNIDAS PARA LA 
AGRICULTURA Y LA ALIMENTACIÓN) y la OMS (ORGANIZACIÓN MUNDIAL DE 
LA SALUD), la diferencia entre seguimiento y vigilancia epidemiológica, radica en 
que cuando los datos se almacenan y analizan de manera centralizada, y dicha 
información permite tomar una medida, el seguimiento se convertirá en vigilancia. 
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Con la diferenciación establecida entre los conceptos de seguimiento y vigilancia 
epidemiológica visualizados en la (Figura  1-1), es necesario definir a que hace 
referencia la resistencia antimicrobiana. Esta se define como la capacidad que tiene 
un microorganismo, para resistir a un medicamento antimicrobiano al que 
originalmente era vulnerable. Dentro de los microorganismos que pueden adquirir 
dicha resistencia están: (bacterias, hongos, virus, paracitos, entre otros) 
(Organización Mundial de la Salud, 2013) 
 
De hecho en el año 2015, la asamblea mundial de la salud número 68, adoptó el 
plan mundial sobre la resistencia a los antimicrobianos. Dicho plan incluye la puesta 
en funcionamiento del Sistema Mundial de Vigilancia de la Resistencia a los 
Antimicrobianos (GLASS) que busca “apoyar la adopción de un enfoque 
normalizado de la recopilación, el análisis y la compartición de datos sobre la 
resistencia a los antimicrobianos a nivel mundial, con el fin de orientar el proceso de 
adopción de decisiones, impulsar la acción a nivel local, nacional y regional y sentar 
las bases científicas para las medidas y las actividades de promoción”. 
(Organización Mundial de la Salud, 2015) 
 
La adopción del sistema GLASS permitirá reunir los datos clínicos, epidemiológicos 
y de laboratorio sobre los agentes patógenos que representan las mayores 
amenazas para la salud mundial. De esta forma, se da continuidad a la línea de la 
OMS (organización mundial de la salud) que considera indispensable realizar un 
seguimiento a la resistencia de los antimicrobianos. Esto con el objetivo de conocer 
la magnitud real del problema y las principales tendencias que se desprenden del 
mismo.  (OMS, 2001) 
 
Según la OMS (organización mundial de la salud) es importante darle un buen uso a 
los datos recopilados a través de los sistemas de seguimiento, por ejemplo en: 
“orientar la atención clínica, actualizar las normas terapéuticas, educar al personal 
de salud que receta medicamentos y servir de insumo para definir políticas de 
control de infecciones”  (OMS, 2001)  
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Para lograr los objetivos expuestos en la anterior descripción, la conformación de 
sistemas de vigilancia nacionales ha sido una medida positiva. Sin embargo no 
todos los países se han sumado a esta iniciativa, en muchos no existen redes 
nacionales de vigilancia y antes de construirlas es necesario fortalecer aspectos 
relacionados con la infraestructura de laboratorios, redes de información, 
capacitación, entre otros.  (OMS, 2001). En lo que respecta a Colombia, las 
primeras publicaciones en la materia evidencian importantes esfuerzos a nivel local 
como el realizado por el hospital de Caldas, donde entre 1992 y 1994 se realizó un 
análisis de los microorganismos más frecuentes en la unidad de cuidados intensivos 
de dicho hospital y la sensibilidad y resistencia a los antibióticos por parte de los 
microorganismos analizados.  (Jaramillo EL, 1996). Otro aporte valioso para el país, 
ocurrió hacia el año de 2001 cuando se constituyó el grupo para el control de la 
resistencia antimicrobiana en Bogotá (GREBO), este grupo trabaja centrado en una 
estrategia que permite conocer el comportamiento de la resistencia antimicrobiana 
en hospitales clasificados en el tercer nivel de atención  (GREBO, 2013). 
Inicialmente este grupo fue conformado por ocho hospitales y hoy en día cuenta con 
aproximadamente treinta instituciones de diferentes regiones del país. (Ministerio de 
la protección social, 2009) 
 
De igual manera otro aporte a resaltar, fue la constitución del grupo del centro 
internacional de entrenamiento e investigaciones médicas (CIDEIM) que cuenta con 
más de diez hospitales ubicados en ciudades como Bogotá, Medellín, Cali, 
Bucaramanga, Barranquilla y Pereira.  (Ministerio de la protección social, 2009). 
Este grupo hace significativos aportes buscando alternativas para disminuir el 
impacto negativo y los costos de las enfermedades infecciosas  (CIDEIM, 2015). 
 
Tanto el grupo para el control de la resistencia antimicrobiana en Bogotá (GREBO) 
como el centro internacional de entrenamiento e investigaciones médicas (CIDEIM), 
utilizan WHONET como sistema de vigilancia. (Ministerio de la protección social, 
2009). Sin bien en el presente documento se ha descrito la preocupación debido a la 
sostenida resistencia a los antimicrobianos desde un punto de vista global (mundo) 
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y local (Colombia), vale la pena mencionar los esfuerzos y estudios realizados a 
nivel regional (Américas). En nuestro continente se creó la Red Latinoamericana de 
Vigilancia de la Resistencia a los Antimicrobianos (RELAVRA) (ORGANIZACIÓN 
PANAMERICANA DE LA SALUD, 2011). Dicha red de vigilancia fue creada en el 
año de 1996 por la Organización Panamericana de la Salud (OPS/OMS), con el 
objetivo de obtener datos microbiológicos confiables, oportunos y reproducibles 
buscando mejorar la atención del paciente y fortalecer la vigilancia mediante 
programas de garantía de calidad sostenibles en la región. Dentro de las 
características de vigilancia de la resistencia que ofrece RELAVRA, se resalta el 
establecimiento de prevalencia y perfiles de resistencia, la sugerencia de opciones 
de tratamiento, la comprobación de la eficacia del tratamiento y la determinación de 
la eficacia de las medidas de contención, entre otros.  (Mancero Bucheli, 2014) 
 
En lo que respecta al continente Americano, según la organización panamericana 
de la salud la vigilancia establecida abarca a los agentes patógenos de origen 
hospitalario y también los de origen extra hospitalario incluidos los enteropatógenos  
(ORGANIZACIÓN PANAMERICANA DE LA SALUD, 2011). Así mismo es pertinente 
resaltar que en el continente se ha desarrollado una vigilancia integrada con un 
enfoque tripartito que busca incluir información relacionada con tres aspectos 
importantes de la resistencia a antimicrobianos: “los microorganismos 
enteropatógenos y organismos comensales en los sectores alimentario y 
agropecuario (granjas, mataderos y puntos de venta al por menor), los 
microorganismos enteropatógenos aislados en las personas, y el uso de los 
medicamentos antimicrobianos en las personas y los animales”  (ORGANIZACIÓN 
PANAMERICANA DE LA SALUD, 2011). Esta vigilancia de amplio enfoque e 
integración solo funciona en pocos países en los que los datos recopilados pueden 
ser comparables y verificables. Entre los pocos países de las Américas que ejercen 
dicha vigilancia estructurada se resaltan los casos de: Estados Unidos donde se 
cuenta con el Sistema Nacional de Seguimiento de la Resistencia a los 
Antimicrobianos (NARMS) que fue establecido en el año de 1996 como una alianza 
entre la administración de drogas y comidas de los Estados Unidos U.S. Food and 
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Drug Administration (FDA). Otro programa con el que se cuenta en el continente 
americano es el Programa Integrado Canadiense de Vigilancia de la Resistencia a 
los Antimicrobianos (CIPARS) que se encarga de monitorear las tendencias en el 
uso de antimicrobianos y la resistencia a los mismos presente en los organismos 
bacterianos seleccionados de fuentes humanas, animales y alimentos a lo largo de 
todo Canadá. En lo que respecta a Colombia contamos con el Programa 
Colombiano Integrado para la Vigilancia de la Resistencia Antimicrobiana 
(COIPARS), “Para el desarrollo de COIPARS en el país se creó un consorcio en el 
que participan CORPOICA, el ICA, Invima, el INS, el Laboratorio de Microbiología y 
Ecología de la Alimentación Universidad de Los Andes, LEMA; el Grupo de 
Investigación y Control de la Resistencia Antimicrobiana en  Humanos de la 
Universidad Nacional de Colombia, Grebo; el Grupo Éxito y el Laboratorio de 
Genética Molecular de la Universidad del Bosque”  (CORPOICA, 2009). Los 
principales objetivos de COIPARS son: Monitorear la resistencia antimicrobiana en 
bacterias zoonóticas e indicadoras provenientes de diferentes orígenes (animal, 
alimentos de origen animal y humano) y Monitorear el consumo de agentes 
antimicrobianos en humanos y animales  (COIPARS, 2014). 
 
Las diferentes iniciativas que han sido descritas en el presente documento, tienen 
un fin común y es el de contribuir positiva y oportunamente a combatir la resistencia 
antimicrobiana. Como aportes generales de los programas descritos se resaltan: la 
posibilidad de calcular cuantitativamente el impacto de la resistencia a 
antimicrobianos, estructurar estrategias conjuntas e interdisciplinarias orientadas al 
control de la información que sirva  de apoyo para la toma de decisiones y 
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1.1.1 Métodos para detectar la resistencia microbiana 
 
Es importante referenciar que las estrategias planteadas para combatir la resistencia 
microbiana, proponen una estandarización de los métodos que se utilizan para la 
detección de la resistencia por parte de los diferentes microorganismos. Los 
métodos actuales que se emplean para detectar la resistencia microbiana pueden 
ser de tipo: in vivo que es el método utilizado como estándar para la vigilancia de la 
resistencia a medicamentos antipalúdicos, para esta vigilancia también se utilizan 
los exámenes de eficacia terapéutica. Sin embargo este método no se utiliza para 
monitorear la resistencia a otros patógenos.  (OMS, 2001) 
Otro método utilizado es el in vitro, que hace referencia al uso de técnicas que se 
emplean en un ambiente controlado fuera de un organismo vivo. Los métodos in 
vitro son los que se prefieren a la hora de vigilar la resistencia de una gran parte de 
las bacterias patógenas. Como una limitante se resalta el hecho de que no existe un 
estándar internacional único para el manejo de este método. Para comprender un 
poco la magnitud de las variantes existentes para el manejo de detección in vitro 
solo en Europa se llegan a manejar hasta diez métodos diferentes. (OMS, 2001) 
 
El tercer método utilizado para la detección de resistencia microbiana, es el método 
molecular que se considera como el uso de técnicas modernas orientadas a 
determinar la presencia de genes que codifican una resistencia específica en los 
microorganismos. Sin bien este último método ha tomado fuerza recientemente y se 
ha considerado útil para vigilar resistencia a antivirales, es un método de difícil 
acceso en muchas partes del mundo, lo cual constituye una limitación.  (OMS, 
2001). Dentro de las técnicas más utilizadas para la detección molecular de 
resistencia bacteriana se resaltan: PCR en tiempo real, secuenciación de ADN, 
espectrometría de masas, microarreglos, entre otros. Estas técnicas tienen una 
ventaja importante que  es la posibilidad de conocer con mayor detalle la fisiología y 
estructura de las bacterias así como de los mecanismos que les permiten adquirir 
resistencia a los antibióticos. Otra ventaja representativa de las técnicas de 
detección molecular es la posibilidad de identificar rápidamente los genes que les 
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permiten a las bacterias adquirir la resistencia a los antibióticos, así como el 
reconocimiento de las estructuras genéticas complejas como los integrones, que 
son piezas genéticas que han despertado un gran interés en el medio investigativo 
ya que se consideran parte fundamental en la diseminación de los genes que 
producen la multirresistencia. (Garza-Ramos, Silva-Sánchez, & Martínez-Romero, 
2009)  
 
En lo que respecta a la genética y genómica enfocadas en el estudio de la 
resistencia bacteriana, se resaltan las técnicas que permiten la secuenciación de 
genomas completos. Dichos estudios que han permitido secuenciar cerca de 
124.483  genomas microbianos y 10.921 genomas de plásmidos según la base de 
datos Genome del NCBI (NCBI, 2017), han aportado a la identificación de 
características relevantes como el hecho de que un gran número de genes en las 
bacterias se adquiere por transferencia horizontal. Así mismo la gran cantidad de 
datos generados de los procesos de secuenciación han contribuido a identificar 
nuevos blancos a fármacos en las bacterias. De acuerdo a lo anterior, se define que 
el propósito del análisis computacional de los genomas microbianos es “vincular los 
genes que tengan una función desconocida y clasificarlos de acuerdo con las 
estructuras previamente conocidas para establecer su estructura, inferir su función y 
la posible acción que desempeñan en el desarrollo de la bacteria”.(Garza-Ramos 
et al., 2009) 
1.1.2 Identificación, tipificación y seguimiento de la 
resistencia a antibióticos por parte de las bacterias 
Cuando se habla de una articulación entre datos clínicos y datos genómicos 
relacionados con la resistencia a antibióticos que presentan algunas bacterias, se 
pretende optimizar la asistencia que se presta a los pacientes en términos de 
tratamientos y oportunidad en la notificación del microorganismo causante de su 
patología. De acuerdo a lo anterior, las tareas de identificación y tipificación de 
bacterias son fundamentales dentro del contexto del seguimiento de la resistencia a 
antibióticos. 
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Cuando se habla de identificación se hace referencia a la clasificación de la bacteria 
dentro de un grupo o taxón ya establecido, por su parte la tipificación se refiere a 
una clasificación más especifica que generalmente se basa en características 
morfológicas y genotípicas de las bacterias, identificando variantes que permiten 
incluso conocer la subespecie.  Actualmente se utilizan diversas técnicas orientadas 
a la identificación y tipificación de bacterias, algunas continúan con un enfoque de 
clasificación fenotípica como las tinciones, por ejemplo la técnica de tinción de 
Gram, tinción ácido-alcohol resistente, entre otras. (López-Hontangas, Castillo, & 
Salavert, 2007) 
Otras más avanzadas consisten en análisis moleculares cuyo enfoque está 
orientado a una clasificación genotípica como lo es el caso de técnicas de 
hibridación, PCR o secuenciación de genomas completos utilizando técnicas de 
secuenciación NGS, que ha venido convirtiéndose en el gold standad desde su 
introducción en la parte clínica, donde se usa en diversos campos como la 
identificación y tipificación de bacterias, facilitando el seguimiento de la resistencia a 
antibióticos y sirviendo de apoyo para la toma de decisiones terapéuticas para los 
pacientes.  (Rehm et al., 2013)  
El éxito de la NGS ha sido documentado y varios estudios respaldan los buenos 
resultados obtenidos con esta tecnología incorporada a la parte clínica, sin embargo 
también han sido documentados los diferentes retos que han surgido como el 
procesamiento de datos, el almacenamiento, la gestión y la interpretación de 
información y los controles de calidad que se aplican a la secuenciación. (Xuan, Yu, 
Qing, Guo, & Shi, 2013). De tal forma que se hace necesario diseñar e implementar 
sistemas de gestión de información que articulen datos clínicos, datos genómicos y 
demográficos como el que se propone desarrollar en el presente proyecto, en donde 
a partir del genoma de bacterias resistentes, obtenido por técnicas NGS, se puede 
hacer su seguimiento epidemiológico. 
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1.1.3 Mecanismos de resistencia de las bacterias 
De acuerdo a Otto Alberto Sussman, Lorenzo Mattos y Andrés Restrepo desde el 
punto de vista molecular existen tres mecanismos que utilizan las bacterias, para 
hacer resistencia a un antibiótico: inactivación del antibiótico, barreras de 
permeabilidad y alteración del sitio blanco.  
Otros estudios como el realizado por  (Garza-Ramos et al., 2009), sugiere la 
agrupación de los mecanismos de resistencia de las bacterias en cuatro grupos que 
son: “1) modificación química o hidrólisis del antibiótico mediante la adenilación, 
acetilación, fosforilación o hidrólisis (esta última por β--lactamasas); 2) modificación 
del sitio blanco de la bacteria debido a mutaciones espontáneas ocurridas en los 
genes que codifican al blanco de acción del antibiótico, como la ARN polimerasa, el 
ARN ribosomal 16S, las PBP y la ADN girasa; 3) modificación de la permeabilidad 
de la membrana bacteriana debido a la sustitución de las proteínas de membrana 
externa (porinas) al modificar su calibre o polaridad interna; 4) expulsión del 
antibiótico debido a la sobreproducción de bombas de eflujo que impide el acceso 
del antibiótico al sitio blanco en la bacteria”. 
1.1.4 Análisis de la información para realizar seguimiento de 
la resistencia a antibióticos 
Actualmente se cuenta con varios sistemas de información y/o bases de datos, 
orientados a registrar la resistencia a los antibióticos que se presentan en varios 
eventos reportados ante las distintas entidades encargadas de vigilancia 
epidemiológica a nivel nacional e internacional. Por ejemplo, como se mencionaba 
en el apartado “seguimiento de la resistencia a los antimicrobianos” del presente 
documento, instituciones como el grupo GREBO y el CIDEIM, utilizan WHONET que 
es un sistema de base de datos libre desarrollado para la administración y análisis 
de datos de laboratorio, enfocado al manejo de datos relacionados con la resistencia 
antimicrobiana. El software fue desarrollado en el año de 1989 por el centro de 
colaboración para la vigilancia de la resistencia a los antimicrobianos, con base en 
el hospital de BOSTON.  (OMS, 2013). Como iniciativas similares al desarrollo de 
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WHONET han surgido varias propuestas alrededor del mundo, sin embargo, 
muchas de ellas se han limitado a la información local, por lo que han tenido un 
reducido espectro de acción. En Colombia contamos con el sistema de información 
SIVIGILA, (Sistema Nacional de Vigilancia en Salud Pública) que se encarga de 
realizar oportunamente la previsión de información relacionada con la dinámica de 
los eventos que afecten o puedan afectar la salud de la población Colombiana  
(Instituto Nacional de Salud, 2017) 
En tiempos recientes se aprecian con gran entusiasmo las iniciativas que han 
surgido en búsqueda de integrar los datos genómicos disponibles en la web, para 
centralizarlos, procesarlos, analizarlos y generar información de valor, con el 
objetivo de lograr tratamientos personalizados de distintas patologías. Si bien estas 
iniciativas se apalancan en conceptos y tecnologías de BigData, Data Mining, entre 
otros, aún existen bastantes retos por cumplir respecto a tareas de almacenamiento 
y generación de información. 
Dichos retos aumentan su complejidad en la medida que aumentan 
vertiginosamente los datos genómicos que se generan aprovechando las técnicas 
de secuenciación de última generación (NGS, por sus siglas en ingles), las cuales 
“permiten generar de forma paralela y masiva millones de fragmentos de DNA en un 
único proceso de secuenciación en un tiempo récord y por coste cada vez más 
reducido” (SISTEMAS GENÓMICOS, 2013) 
Algunas aproximaciones orientadas a superar los retos anteriormente mencionados, 
se pueden apreciar en el caso del sistema PAPAyA (Philips Physician Accessible 
Personalized Analytics Application), que busca integrar datos clínicos con datos 
genómicos y demográficos por medio de bases de datos y plataformas 
especializadas que están disponibles en la web. Sin embargo otro reto que surge 
consiste en que al contar con tanta información se hace necesario diseñar e 
implementar métodos eficientes y eficaces en el procesamiento de los datos y la 
generación de resultados precisos que contribuyan a conocer mejor distintas 
patologías, relacionarlas con la información de los pacientes y así mejorar los 
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tratamientos formulados.  (Janevski, Kamalakaran, Banerjee, Varadan, & Dimitrova, 
2009) 
1.2 Justificación  
Los altos índices de resistencia antimicrobiana que se están presentando, son una 
preocupación actual de la organización mundial de la salud (OMS), al igual que de 
los gobiernos y trabajadores sanitarios de diferentes países del mundo. Algunas de 
las razones por las cuales se considera este tema como un problema de 
preocupación mundial, es que con frecuencia las infecciones o enfermedades 
ocasionadas por microorganismos resistentes no responden a un tratamiento 
habitual, lo que implica que los costos de tratamiento aumenten. De igual forma se 
ha evidenciado la aparición de nuevos mecanismos de resistencia, que hacen 
prácticamente ineficaces los tratamientos basados en la última generación de 
antibióticos. 
Sussmann, Mattos, y Restrepo, en 2001 indicaron que el fenómeno de resistencia a 
los antibióticos por parte de las bacterias está creciendo a una velocidad mayor que 
a la que se desarrollan nuevos tratamientos y se debe al uso indiscriminado e 
irracional de los antibióticos  (Sussmann et al., 2001). Las estimaciones indican que 
el costo anual en los Estados Unidos, frente a la resistencia antibiótica esta entre 
100 millones y 30 billones de dólares. Con base a lo anterior los autores 
referenciados sugieren medidas simples para problemas complejos, medidas 
relacionadas las tareas cruciales que debe realizar el laboratorio, como tipificar los 
microorganismos responsables de las infecciones en el menor tiempo posible, 
indicando su perfil de susceptibilidad a los antibióticos disponibles, de tal forma que 
se seleccione la terapia más adecuada a las condiciones del paciente. Además, 
cuando se presentan eventos clínicos donde están involucrados microorganismos 
resistentes es clave contar con sistemas que permitan el seguimiento de estos 
microorganismos para poder obtener datos epidemiológicos precisos. La 
introducción en clínica de la secuenciación de alto rendimiento viene convirtiéndose 
en el gold standard utilizado para la identificación y tipificación de bacterias 
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facilitando su seguimiento, de tal forma que es necesario diseñar e implementar 
sistemas de gestión de información como el que se desarrolló en el presente 
proyecto, en donde a partir del genoma de bacterias resistentes obtenidas por 
técnicas NGS se pueda hacer su seguimiento epidemiológico. 
Como resultado del desarrollo del proyecto se obtuvo un sistema de gestión de 
información que con base en datos de genomas completos de cepas de 
Acinetobacter baumannii, que permite realizar la identificación, tipificación, 
seguimiento y comparación de las principales características de dichos 
microrganismos.  
La motivación principal para el desarrollo de esta investigación consistió en  lograr 
realizar una sinergia productiva entre la ingeniería de sistemas y la biología, al lograr 
este objetivo se le ofrece al campo de la bioinformática y a los investigadores que 
desarrollan sus aportes en este medio,  una herramienta en línea orientada a la 
obtención de información actualizada, precisa y relevante que articula datos clínicos 
con datos genómicos y que podrá ser utilizada en diversos campos como: la 















2. Capítulo 2: Identificando el problema 
El área de la bioinformática ha tomado bastante fuerza durante la última década, sus 
aportes han sido considerables y se resaltan las posibilidades que ofrece para mejorar el 
almacenamiento, procesamiento y acceso estructurado a la información biológica.  En 
este mismo contexto la bioinformática continúa realizando aportes y en esta oportunidad 
se concentra en la identificación, tipificación, comparación y seguimiento de bacterias con 
base a información genómica, logrando así un significativo aporte a áreas como: la 
genómica clínica, la epidemiologia, la infectología, entre otras. 
 
La identificación, la tipificación, el seguimiento y la comparación de las características 
bacterianas es un campo de interés mundial que actualmente enfrenta bastantes restos 
relacionados con la parte tecnológica, como el tema de almacenamiento y procesamiento 
de grandes volúmenes de información obtenidos de procesos de secuenciación 
genómica. Así mismo existen retos relacionados con los altos índices de resistencia 
antimicrobiana que se están presentando y es una preocupación actual de la 
Organización Mundial de la Salud (OMS), al igual que de los gobiernos y trabajadores 
sanitarios de diferentes países del mundo.  
 
Para contrarrestar esta problemática la organización mundial de la salud (OMS), ha 
generado y distribuido unos lineamientos específicos a lo largo y ancho del planeta. 
Dentro de dichos lineamientos se resalta la necesidad de contar con sistemas de 
información centralizados y estructurados, que permitan tener información especializada, 
actualizada y disponible que sirva de apoyo para la toma de decisiones y definición de 
estrategias en diferentes áreas frontalmente relacionadas con este contexto. Actualmente 
existen algunos avances en esta dirección, tales como el caso de WHONET o algunos 
sistemas de vigilancia epidemiológica y comités de seguimiento establecidos en 
diferentes países, los cuales continúan trabajando bajo metodologías tradicionales y aún 
no han logrado migrar totalmente sus esfuerzos a la construcción de sistemas de 
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información basados en datos genómicos, para mejorar la eficiencia y eficacia en el 
proceso de comparación y seguimiento de características bacterianas. 
 
En un futuro cercano se espera que con la construcción de un sistema de gestión de 
información de genomas completos de cepas de Acinetobacter baumannii, se pueda 
realizar la identificación, tipificación, comparación y seguimiento de características 
bacterianas en forma más precisa con respecto al empleado en sistemas de información 
tradicionales. Adicionalmente esta forma estructurada y oportuna de entrega de 
información, servirá de apoyo a la toma de decisiones de diferentes áreas comúnmente 
relacionadas a las estrategias expuestas por la organización mundial de la salud y con 
las ventajas ofrecidas por las nuevas tecnologías de nuestro tiempo. 
 
2.1 Pregunta de investigación 
¿Cómo diseñar e implementar un sistema de gestión de información de genomas 
completos de cepas de Acinetobacter baumannii que permita realizar identificación, 
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3. Capítulo 3: Objetivos y metodología 
3.1 Objetivo general 
Diseñar e implementar un sistema de gestión de información de genomas completos de 
cepas de Acinetobacter baumannii para la identificación, tipificación y seguimiento de la 
resistencia a antibióticos. 
3.2 Objetivos específicos 
 Establecer las características clínicas, microbiológicas y genómicas necesarias 
para realizar el  seguimiento de las diferentes cepas de Acinetobacter baumannii, 
que se registraran en el sistema de gestión de información. 
 
 Definir las herramientas que se utilizaran para realizar el seguimiento de las 
características de las diferentes cepas de Acinetobacter baumannii que se 
registraran en el sistema de gestión de información. 
 
 Diseñar e implementar el sistema de gestión de información para realizar el 
seguimiento, identificación y tipificación de diferentes cepas de Acinetobacter 
baumannii. 
 
 Evaluar el sistema de gestión de información desde el punto de vista funcional y 
no funcional. 
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La metodología utilizada consistió en los siguientes pasos: 
 









3.3.1 Análisis y diseño 
 
En esta fase metodológica, se definieron los requerimientos del sistema bioinformático 
con base en la información de secuenciación de alto rendimiento que correspondió a 89 
muestras de Acinetobacter baumannii secuenciadas con la tecnología Illumina HISEQ 
2000, y los sistemas de seguimiento de resistencia a antibióticos (WHONET, IAAS y 
SVIGILA). De igual forma se realizó una investigación de herramientas bioinformáticas 
que se utilizarían en los procesos de alistamiento de información, identificación, 
tipificación, seguimiento, entre otros. (Ver capítulo 4.1: Desarrollo primer objetivo 
específico) 
Así mismo se diseñó un modelo entidad relación para la base de datos del sistema y se 
diseñaron los wireframes de la interfaz gráfica. 
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En esta fase metodológica se inició la construcción del sistema, con el framework Groovy 
and Grails v3.1.9. El backend del sistema consume servicios construidos con Biopython 
v1.70 y BioPerl v5.8, la base de datos se implementó en MySQL v5.6.30, el sistema se 
instaló en un servidor de la Universidad Nacional de Colombia, cuyo sistema operativo es 
openSUSE Leap 42.1. (Ver capítulo 4.3.2: Tecnologías utilizadas para construir la 
aplicación). 
3.3.3 Validación y resultados 
 
En esta fase metodológica, se diseñaron y ejecutaron pruebas funcionales del sistema 
utilizando las técnicas de diseño propuestas por el ISTQB (International Software Testing 
Qualification Board). Así mismo se diseñaron y ejecutaron pruebas de los requerimientos 
no funcionales entre ellas pruebas de seguridad y de tiempos de conexión.  
Estas pruebas se ejecutaron con el objetivo de verificar y validar la completitud y la 
correctitud de los requerimientos implementados en el sistema.  (Ver capítulo 4.4: 
Desarrollo del cuarto objetivo específico) 
Cómo modelo de validación y verificación, se utilizó el método en V, que abarcó las 
siguientes validaciones: 
 Pruebas unitarias 
Las pruebas unitarias buscan verificar y validar el correcto funcionamiento de cada 
componente unitario del sistema por separado. Como componente unitario se entiende 
cada método de cada una de las clases implementadas en la aplicación.  
 Las bases para este tipo de pruebas según el ISTQB son:  
 Componentes de requerimientos 
 Diseño del sistema 
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 Código 
Objetos típicos de pruebas: 
 Componentes 
 Programas 
 Conversores de datos/ programas de migración 
 Módulos de las bases de datos 
(ISQTB, 2011) 
 
 Pruebas de integración y sistema: 
Las pruebas de integración y sistema, permitieron realizar una validación holística de la 
aplicación. Lo anterior se realizó con el objetivo de evaluar los comportamientos 
articulados de los diferentes componentes. 
Durante el desarrollo de las pruebas se diseñaron Stubs y Drivers (ISQTB, 2011) para 
simular el comportamiento de componentes que aún no habían sido desarrollados. Sin 
embargo dichos componentes simulados no estuvieron presentes en la última versión de 
la aplicación desarrollada.  
En la (Figura 3-3) se puede apreciar el comportamiento de una aplicación que incorpora 
Drivers y Stubs dentro de su modelo de control de calidad. 







(Imam Syafi’i, 2012) 
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El mismo modelo expuesto en la (Figura 3-3), fue implementado en la construcción de las 
pruebas de integración del Sistema de Gestión de Información Genómica. 
Para elaborar el diseño del conjunto de pruebas, se utilizaron técnicas de caja negra 
(Figura 3-4), con el objetivo de verificar la funcionalidad plasmada en requerimientos del 
sistema previamente definidos.  En esta validación no se verificó el código, ya que en las 
pruebas unitarias se realizó una verificación del mismo. 









 Pruebas no funcionales: 
 
Este tipo de pruebas, se ejecutaron con el objetivo de validar los atributos no funcionales 
del software desarrollado. 
Dentro de las validaciones realizadas se contemplaron: las pruebas de los tiempos de 
conexión a la aplicación, y pruebas de seguridad e incorporación de código malicioso. 
Para la ejecución de las pruebas de tiempos de conexión, se utilizó la aplicación 
webpagetest.org. que utiliza simuladores de acceso web, desde diferentes ubicaciones 
geográficas, con navegadores reales midiendo varios parámetros entre los que se 
destacan: 
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-La velocidad de carga de la aplicación: 
La velocidad de carga, es el tiempo que toma la aplicación web en cargar todos los 
componentes, entre los que se destacan imágenes, componentes html, certificados web, 
entre otros. 
-La velocidad de acceso de la aplicación: 
La velocidad de acceso a la aplicación es el tiempo que toma la aplicación web en dar 
respuesta a una invocación por medio del parámetro ping. El tiempo de acceso a la 
aplicación no solamente depende del diseño de la misma, también depende de variables 
circunstanciales como la calidad de la conexión de acceso a internet, el protocolo de red 
utilizado, entre otros. 
-La velocidad de respuesta de la aplicación: 
La velocidad de respuesta de la aplicación, es el tiempo que toma el sistema en 
suministrar una respuesta ante una petición específica. Cómo puede ser una petición de 
carga de datos, de generación de reportes, entre otros.  
(webpagetest.org, 2017) 
 
Respecto a los análisis de seguridad del sistema, estos se realizaron utilizando la 
aplicación Web Inspector.  
Web Inspector explora la aplicación considerando vulnerabilidades de seguridad web de 
tipo: malware, phishing, troyanos, puertas traseras y conexiones sospechosas. (Comodo 
CA Ltd, 2017) 
3.3.4 Documentación 
 
En el desarrollo de cada uno de los objetivos específicos, se documentó el proceso 
ejecutado para lograr finalizar cada uno de ellos. La información socializada en los 
seminarios de avance de proyecto, sirvió como insumo para la documentación. 
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Los capítulos 1 y 2, se documentaron con base en una revisión bibliográfica que incluyó 
un mínimo de 50 artículos científicos relacionados con el tema de investigación. La base 
bibliográfica incluyó trabajos de grado, artículos de investigación, manuales de sistemas 
informáticos, decretos legales, circulares normativas,  entre otros.  
Los principales sistemas y entes consultados fueron: el National Center for Biotechnology 
Information (NCBI), el ministerio de Salud de Colombia, el Instituto Nacional de Salud de 
Colombia (INS), la Organización Mundial de la Salud (OMS), la Organización 
Panamericana de la Salud (OPS) y las comunidades de vigilancia y seguimiento de la 
resistencia bacteriana como RELAVRA, GREBO, entre otros.  
El capítulo 3, fue construido y documentado como parte de los seminarios de 
investigación vistos durante el proceso de formación de la maestría. Adicionalmente el 
contenido de este capítulo fue afinado en el seminario conjunto de los grupos EPIMOL y 
Bioinformática y cómo parte de las revisiones realizadas por el director de la tesis.  
El capítulo 4 fue documentado con base en la revisión bibliográfica realizada y el proceso 
de experimentación y construcción del Sistema de Gestión de Información Genómica. 
Para la documentación de este capítulo también se tuvieron en cuenta los análisis 
realizados a los sistemas de vigilancia de la resistencia antibiótica GLASS, WHONET, 
IAAS y SIVIGILA. 
El sistema de referencias bibliográficas fue American Psychological Association 6th 




4. Capítulo 4: Resultados y discusión  
4.1 Desarrollo primer objetivo específico  
El primero objetivo específico, intitulado como: “Establecer las características clínicas, 
microbiológicas y genómicas necesarias para realizar el seguimiento de las diferentes 
cepas de Acinetobacter baumannii, que se registraran en el sistema de gestión de 
información”. Se desarrolló de la siguiente manera: 
4.1.1 Identificación de sistemas de seguimiento a nivel mundial, continental y 
nacional 
Para identificar las características clínicas, microbiológicas y genómicas se realizó un 
análisis de los principales entes que realizan el registro y seguimiento de dichas 
características a nivel mundial, regional (Suramerica) y local (Colombia). 













(Díaz, Barrero, & Villalobos, 2014) 
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A nivel mundial se hace referencia a un seguimiento encabezado por la OMS 
(Organización Mundial de la Salud) y a nivel regional por la OPS (Organización 
Panamericana de la salud) (Figura 4-5). En lo que respecta a nivel nacional, se pueden 
identificar varios niveles de seguimiento, resaltando al Ministerio de la protección social 
(MPS) ahora llamado Ministerio de Salud y Protección Social como el principal organismo 
encargado de establecer las políticas de seguimiento en todo el territorio nacional (Figura 
4-5). 
 
A nivel mundial y regional tanto la Organización Mundial de la Salud como la 
Organización Panamericana de la Salud respectivamente, utilizan el sistema de 
información WHONET con el objetivo de desarrollar actividades de seguimiento de la 
resistencia a los antimicrobianos con base a la gestión de datos clínicos y 
microbiológicos.  (OMS, 2013).  
En WHONET, se registran tres categorías de datos: datos de origen y localización del 
paciente, datos de la muestra y datos microbiológicos (Figura  4-6), los cuales se utilizan 
como insumo para la generación de reportes de seguimiento: 
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En lo que respecta a Colombia, se utilizan tres sistemas diferentes para la recolección de 
datos sociodemográficos, clínicos y microbiológicos que permiten realizar el seguimiento 
de la resistencia a antibióticos. Los sistemas utilizados son: 
 Sistema WHONET:  
Colombia hace parte de la Organización Panamericana de la Salud y por consiguiente 
también de la Organización Mundial de la Salud. Lo que obliga al país a cumplir con 
acuerdos internacionales de gestión de información relacionada con el manejo de la 
resistencia a antimicrobianos. Para cumplir dichos acuerdos, se realiza el registro de la 
información en sistemas nacionales pero también en el sistema WHONET que es el 
manejado por la OMS y cuyas características se nombraron en el apartado anterior 
(OMS, 2013) (Figura  4-6). 
 
 Sistema Web SIVIGILA:  
En el marco de la creación del Sistema de Vigilancia de Salud Pública que se reglamentó 
mediante la circular 0000045 de 2012, el Instituto Nacional de Salud definió varias 
estrategias para reportar eventos relacionados con intereses de salud pública. Dentro de 
dichas estrategias se creó el sistema informático SIVIGILA con el objetivo de:  
“realizar la provisión en forma sistemática y oportuna, de información sobre la dinámica 
de los eventos que afecten o puedan afectar la salud de la población colombiana, con el 
fin de orientar las políticas y la planificación en salud pública, tomar las decisiones para la 
prevención y control de enfermedades y factores de riesgo en salud, optimizar el 
seguimiento y evaluación de las intervenciones, y racionalizar y optimizar los recursos 
disponibles y lograr la efectividad de las acciones en esta materia, propendiendo por la 
protección de la salud individual y colectiva.”  (Instituto Nacional de Salud, 2017) 
Dentro de los objetivos del sistema web SIVIGILA, también está el monitorear la 
resistencia a antibióticos en personas. Para tal fin se consideran las características que 
se presentan en la (Figura  4-7). 
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Los ítems que se presentan en color verde, hacen referencia a las características que 
también considera el sistema WHONET para realizar el seguimiento de la resistencia a 
antibióticos. 
 
 Sistema web IAAS:  
Este sistema se creó mediante la circular 0000045 de 2012, actualmente es administrado 
por el Instituto Nacional de Salud (Figura  4-8). El sistema web IAAS, forma parte del 
Sistema de Vigilancia de Salud Pública, y en él se consideran características 
relacionadas con tres categorías: las infecciones asociadas a la atención en salud, 
adquiridas por el uso asociado a dispositivos como ventiladores mecánicos, catéter 
central y/o catéter urinario; la resistencia a antibióticos, identificada a partir de 
aislamientos bacterianos en sangre, fenotipos de resistencia bacteriana y perfiles de 
resistencia; y el uso de antibióticos en personas que han adquirido una infección 
asociada al uso de dispositivos. 
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Actualmente en ninguno de los tres sistemas de seguimiento de resistencia bacteriana, 
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4.1.2 Características propuestas para el seguimiento 
Con base en las características clínicas y microbiológicas descritas en los sistemas 
WHONET, SIVIGILA, IAAS y con la información genómica resultante del proceso de 
secuenciación de alto rendimiento, se propone considerar los siguientes elementos en la 
construcción del sistema bioinformático para realizar el seguimiento de las diferentes 
cepas de Acinetobacter baumannii. 
4.1.2.1 Características clínicas y sociodemográficas 
Con base en la información suministrada por el Instituto Nacional de Salud (INS) para 89 
aislamientos de Acinetobacter baumannii, y con el análisis realizado sobre los sistemas 
de vigilancia descritos en el capítulo 4.1.1, el Sistema de Gestión de Información fue 
diseñado para  realizar el seguimiento de la resistencia a antibióticos considerando los 
elementos clínicos y sociodemográficos descritos en la (Tabla 4-1).  














Sexo del paciente 
Edad del paciente 
Diagnóstico del paciente 
Hospital o clínica donde se encuentra el paciente 
Departamento donde se ubica el hospital o clínica 
Fecha de recepción de la muestra 
Identificador de la muestra 
Tipo de muestra recibida 
Fecha de resultado del análisis realizado a la muestra 
Municipio o ciudad donde se encuentra el hospital o clínica 
Servicio de atención del hospital o clínica de donde se aisló la muestra 
Etnia  
Grupo Poblacional 
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Las características: Diagnóstico del paciente, Hospital o clínica donde se encuentra el 
paciente, Fecha de recepción de la muestra, Identificador de la muestra, Tipo de muestra 
recibida, Fecha de resultado del análisis realizado a la muestra y Servicio de atención del 
hospital o clínica de donde se aisló la muestra, son datos clínicos que suministran 
información relevante a la hora de realizar el seguimiento. Los demás datos registrados 
en la (Tabla 4-1) son sociodemográficos y permiten conocer a la población y su movilidad 
con el fin de conocer cambios de estructura poblacional y dinámica demográfica para 
proponer políticas de salud pública efectivas basadas en un seguimiento integral. 
Algunas de las características propuestas para realizar el seguimiento de la resistencia a 
antibióticos en las bacterias (Tabla 4-1), no pudieron ser suministradas por el INS debido 
a acuerdos de confidencialidad. 
Es de anotar que la característica de etnia hace referencia a: (Indígena, ROM, Raizal, 
Palenquero, Negro-Mulato-AfroColombiano y Otro) y que la característica de Grupo 
Poblacional hace referencia a: (Discapacitado, Desplazado, Migrantes, Carcelarios, 
Gestantes, Indigentes, Población infantil a cargo del ICBF, Madres comunitarias, 
Desmovilizados, Población en centros psiquiátricos, Víctimas de violencia armada y 
Otros).  (GRUPO SISTEMAS DE INFORMACIÓN EN SALUD PÚBLICA-SIVIGILA, 2017) 
4.1.2.2 Características Microbiológicas 
Las características microbiológicas que se consideran para realizar el seguimiento de la 
resistencia a antibióticos se describen en la (Tabla 4-2), y fueron definidas con base en la 
información suministrada por el INS y el análisis realizado sobre los sistemas descritos 
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Las categorías (Microorganismo, Tipo de Microorganismo y Serotipo) se obtienen 
mediante la aplicación de técnicas microbiológicas de identificación. Cómo se describe 
en la sección 1.1.2 existen varias técnicas microbiológicas para tal fin, sin embargo para 
realizar la identificación microbiológica de las 89 muestras de Acinetobacter baumannii 
registradas en el sistema, se utilizaron métodos por siembra en agar selectivo y 
diferencial, así como el método semiautomático VITEK 2000. 
La categoría “Resistencia a panel de antibióticos” es la encargada de gestionar los datos 
relacionados con el antibiograma, el cual corresponde a la valoración de resistencia de 
una muestra frente a un conjunto de antibióticos. De igual forma en esta categoría, se 
consideran los siguientes datos: un panel de antibióticos sugerido por el CLSI cuyo 
listado se referencia en la (Tabla 4-3) específicamente para Acinetobacter baumannii, la 
concentración basada en el halo de inhibición en milímetros de cada uno de los 
antibióticos que conforman el panel, un resultado de sensibilidad o resistencia del 
microorganismo a cada uno de los antibióticos y la tecnología utilizada para la ejecución 
del antibiograma.   
En cuanto a la tecnología utilizada para la ejecución del antibiograma, se consideraron 
las opciones Kirby Bauer, Vitek 2 y Phoenix 100 ya que son las más utilizadas para el 






Tipo de Microorganismo 
Serotipo 
Resistencia a panel de antibióticos 
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El panel de antibióticos registrados en la (Tabla 4-3), es el suministrado por el INS para 
las 89 muestras de Acinetobacter baumannii. Dicho antibiograma fue ejecutado utilizando 
el método Kirby-Bauer. 
Como parte de la información suministrada por el INS, también se encontraban los 
resultados de 12 pruebas moleculares realizadas a los 89 aislamientos. Por esta razón 
las 12 pruebas relacionadas en la (Tabla 4-4) se incluyeron dentro de las características 
para el seguimiento de la resistencia a antibióticos. Dichas pruebas, complementan las 
pruebas de identificación microbiológicas previamente descritas, así como la 
identificación de resistencia a antibióticos carbapenémicos. 
Tabla 4-4: Características Moleculares para el seguimiento 
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4.1.2.3 Características Genómicas 
El sistema de gestión de información construido, Incluye características genómicas 
orientadas a realizar un seguimiento de la resistencia a antibióticos presente en las 
bacterias. Dichas características fueron obtenidas con base en la información generada 
de los procesos de  secuenciación del alto rendimiento y representan una diferencia 
frente a los sistemas previamente descritos en la sección 3.3, ya que estos no 
contemplan datos genómicos en el proceso de seguimiento epidemiológico que realizan, 
exceptuando el sistema GLASS que si incluye algunos pero a nivel informativo y no como 
resultado de un proceso de ejecución de análisis bioinformático. 
Con base en lo anterior, el sistema de gestión de información construido es una opción 
funcional para la recopilación de información genómica partiendo de análisis 
bioinformáticos sobre datos crudos, al igual que para la generación de informes de 
seguimiento epidemiológico que articulan no solamente información clínica y 
microbiológica  sino que incluyen información genómica. Esto permite aplicar las ventajas 
descritas en la sección 1.2, referentes a contar con información del genoma completo 
para tener un enfoque holístico y eficiente orientado a realizar el seguimiento 
epidemiológico de la resistencia bacteriana a los antibióticos. 
Para determinar las características genómicas, se realizó un análisis de la genómica 
clínica enfocado en los siguientes aspectos: 
 Genómica funcional: 
En la genómica funcional se hace énfasis en revisar perfiles de expresión de genes 
mediante el mRNA de una bacteria, en una condición experimental específica. De esta 
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Con la genómica funcional también se ha trabajado en buscar genes que están 
diferencialmente regulados en el huésped y así conocer mecanismos de respuesta 
inmunológica.  (Meléndez Herrada, Cervantes García, Ramos González, & Cravioto, 
2005) 
El sistema de gestión de información construido, utiliza genómica funcional para la 
generación de perfiles de resistencia a antibióticos, con base en los datos de 
secuenciación almacenados y los respectivos resultados de anotación, que incluyen las 
secuencias de nucleótidos de los genes y su respectiva traducción a secuencias de 
aminoácidos. Gracias a este proceso, se obtiene una relación entre genes y los 
mecanismos de resistencia a antibióticos asociados a cada uno de ellos.  
 Genómica Comparativa: 
En la genómica comparativa se trabaja en estudiar genes coorregulados que 
desempeñen funciones comunes, por ejemplo, funciones metabólicas en la expresión 
genética entre una bacteria patógena y una comensal. 
También la genómica comparativa está enfocada a investigar la variabilidad genética de 
patógenos aislados en diferentes áreas geográficas, esto último sirve para hacer estudios 
de epidemiologia con un mismo agente infeccioso. (Meléndez Herrada et al., 2005). 
Como parte de la genómica comparativa se está trabajando en sistemas bioinformáticos 
que permitan identificar la resistencia a antibióticos, de igual forma se están 
desarrollando técnicas de identificación y tipificación bacteriana cada vez más precisas, 
como la técnica Multilocus sequence typing (MLST) que considera los siguientes 
elementos para su funcionamiento: 
 Fragmentos internos de genes:  
En el método de MLST se tienen en cuenta siete genes del genoma de la bacteria, a 
dichos genes se les encuentra en el Locus o en plural Locis que es un lugar del 
cromosoma. A cada uno de dichos genes se les consideran fragmentos internos entre 
450-500 pb. Los fragmentos de genes pueden ser identificados a partir de los perfiles que 
se han armado para especies próximas del mismo género, o trabajando con un conjunto 
entre 10-15 cepas de la especie a la que se le quiere armar el perfil, luego se seleccionan 
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los siete genes que presenten mayor nivel de polimorfismo y con base a ciertas 
restricciones se determinan los fragmentos.  (VÁZQUEZ & BERRON, 2004). 
 Perfiles alélicos:  
En la aplicación de la técnica MLST, se debe construir un perfil alélico para cada gen, el 
cual se conforma a partir de los alelos encontrados para cada gen. Un alelo se define 
como: “cada una de las dos o más versiones de un gen. Un individuo hereda dos alelos 
para cada gen, uno del padre y el otro de la madre. Los alelos se encuentran en la misma 
posición dentro de los cromosomas homólogos. Si los dos alelos son idénticos, el 
individuo es homocigoto para este gen. En cambio, si los alelos son diferentes, el 
individuo es heterocigoto para este gen. Aunque el término alelo fue usado 
originariamente para describir variaciones entre los genes, ahora también se refiere a las 
variaciones en secuencias de ADN no codificante (es decir, que no se expresan).”  
(National Human Genome Research Institute, 2016). 
Con base en lo anterior y como parte de la genómica comparativa, el sistema de gestión 
de información genómica construido, cuenta con un módulo de predicción de perfiles 
genómicos de resistencia, que incluye los elementos descritos en la (Figura  4-9).   
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En el modelo anterior (Figura  4-9) se tienen en cuenta elementos genómicos divididos 
entre elementos móviles y genes. 
Los elementos móviles del genoma o moviloma como también se le conoce, son 
segmentos de DNA que codifican enzimas y proteínas que les permiten cambiar de 
posición dentro del mismo genoma o incluso con otras células del mismo tipo. Cuando 
ocurre un intercambio de material genético entre una célula y otra, éste se puede dar por 
medio de: (transferencia de ADN libre entre bacterias evolutivamente relacionadas), 
conjugación (mediante plásmidos conjugativos) y transducción (mediante bacteriófagos) 
(FIBAO, 2009). 
Dentro de los elementos genómicos móviles se destacan los siguientes: 
Transposones: Con este nombre se les conoce a unos segmentos de ADN que pueden 
moverse autónomamente a diferentes sitos del cromosoma bacteriano, fenómeno 
llamado transposición.   
Un transposon puede fomentar la expresión de un gen, bloquear la expresión del gen o 
simplemente generar una mutación.  (Aldridge & Barja de Quiroga, 1999) 
Islas genómicas: son segmentos discretos de ADN que se encuentran en el cromosoma 
de las bacterias y hacen a estos organismos diferentes a cepas estrechamente 
relacionadas. Las islas genómicas pueden provocar resistencia a antibióticos o 
patogenicidad, entre otras cosas.  (Juhas et al., 2009) 
Algunas características de las islas genómicas son: 
 Poseen un tamaño entre 10 a 200 kb. 
 Pueden ser reconocidas por el contenido de GC y por la frecuencia de 
tetranucleótidos que difieren habitualmente del resto del cromosoma. 
 Con frecuencia son insertadas en el extremo 3’ de genes de tRNA. 
 La inserción es catalizada por integrasas. 
 Contienen elementos de inserción o transposones. 
(Uribe Rico Laura Patricia, 2014) 
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Integrones: se definen como "un elemento dinámico que contiene los determinantes 
genéticos de los componentes de un sistema de recombinación específica de sitio que 
reconoce y captura genes en casetes móviles"  (Hall & Collis, 1995) 
En cuanto a la estructura de los integrones, todos están compuestos de una plataforma 
estable, que contiene los elementos funcionales que requiere el sistema para funcionar. 
De igual forma se asocia un conjunto de cassettes genéticos que codifican funciones 
accesorias. (Gáfaro Montejo Alexis, 2012). 
Respecto a la clasificación de los integrones, se puede hablar de integrones móviles (IM) 
y de integrones cromosomales (IC).  
En cuanto a los integrones móviles (IM), se han definido cinco clases, sin embargo solo 
las tres primeras han sido relacionadas con la propagación de la multirresistencia a 
antibióticos. Los integrones clase 1, son los de mayor importancia clínica ya que se 
detectan en el 22% a 59% de las bacterias Gram-negativas y en algunas ocasiones se 
han identificado en bacterias Gram-Positivas también. 
Los integrones de clase 2 se asocian exclusivamente en derivados del Tn7 y los de clase 
3 que son menos frecuentes que los de clase 2, se cree que se encuentran en un 
transposón. (Gáfaro Montejo Alexis, 2012) 
Plásmidos: fragmento extra cromosómico de ADN o ARN que aparece en el citoplasma 
de algunos organismos procariotas como las bacterias. La estructura o conformación de 
los plásmidos es variable y una bacteria puede tener presentes uno o más de ellos. Por 
lo general los plásmidos tienen genes que le permiten a la bacteria contar con una 
ventaja adaptativa a un medio, como la resistencia a antibióticos o la producción de 
ciertas sustancias, entre otros.  (FIBAO, 2008) 
Por otro lado, los genes son características genómicas a las que se les debe hacer 
seguimiento y cuya presencia o ausencia, expresión o no expresión, pueden generar 
resistencia a antibióticos. 
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Un gen se define como: “una unidad funcional del DNA celular, encargada de codificar 
RNA, la cadena intermedia que la célula usa para fabricar proteínas. El gen es también la 
unidad de almacenamiento de información del organismo, que se transmite a la 
descendencia mediante los cromosomas”.  (Enciclopedia Salud, 2016) 
Con base en los trabajos referenciados en la sección de genómica funcional, genómica 
comparativa y los resultados del proceso de secuenciación de alto rendimiento, se 
definieron las características genómicas de la (Tabla 4-5) para realizar seguimiento 
epidemiológico de la resistencia a antibióticos. 
 











Las características referenciadas en la (Tabla 4-5) incluyen estadísticas básicas del 
proceso de análisis de calidad de los READS, del proceso de ensamblaje y del proceso 
de anotación. Lo anterior es importante para garantizar la buena calidad de los resultados 
de los análisis genómicos. 
Así mismo con los resultados del proceso de ensamblaje y anotación se podrá realizar  
identificación de género y especie, tipificación de subespecies bacterianas y  
construcción de los perfiles de resistencia genómica, componente fundamental para 
Longitud de las secuencias 
Promedio de Cobertura 
Numero de Contigs 








Perfil de resistencia genómica 
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realizar el seguimiento epidemiológico de la resistencia a antibióticos presente en las 
bacterias. 
4.2 Desarrollo segundo objetivo específico 
El segundo objetivo específico, intitulado como: “Definir las herramientas que se utilizaran 
para realizar el seguimiento de las características de las diferentes cepas de 
Acinetobacter baumannii que se registraran en el sistema de gestión de información.”. Se 
desarrolló de la siguiente manera: 
4.2.1 Consideraciones para seleccionar las herramientas a 
utilizar 
El primer paso consistió en identificar con que información se contaría como insumo para 
realizar el seguimiento epidemiológico de la resistencia bacteriana a los antibióticos. En 
este caso para realizar el seguimiento, se trabajó con genomas completos de muestras 
obtenidas de pacientes en clínicas y hospitales del país. En total fueron 89 muestras 
recolectadas por el Instituto Nacional de Salud durante los años 2012 a 2015 y que han 
sido transferidas al grupo EPIMOL y al grupo de Bioinformática del Instituto de 
Biotecnología de la Universidad Nacional de Colombia, como parte de un convenio de 
colaboración científica entre las dos instituciones.   
Dichas muestras fueron procesadas y su genoma obtenido por técnicas NGS. Los 
resultados de este proceso, se tomaron como insumo para la construcción del sistema de 
gestión de información, de tal forma que las secuencias genómicas obtenidas fueron 
almacenadas en una base de datos relacional diseñada e implementada como parte del 
sistema de seguimiento, el cual está alojado en el cluster de servidores el grupo de 
Bioinformática. El paradigma relacional utilizado para el almacenamiento de la 
información, fue una consideración importante para seleccionar el sistema de gestión de 
base de datos. 
Otra consideración para seleccionar las herramientas, consistió en tener en cuenta la 
posibilidad de integración de las mismas en un pipeline que permitió ejecutar los 
siguientes pasos: análisis de calidad, trimming, ensamblaje de novo, anotación, 
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identificación y tipificación, y generación de perfiles genómicos de resistencia. De igual 
forma, se consideró necesario seleccionar herramientas OpenSource para no incurrir en 
conflictos o necesidades de licenciamiento. 
4.2.2 Selección de las herramientas utilizadas para llegar al 
seguimiento de la resistencia a antibióticos 
Lo primero que se realizó para alcanzar este objetivo, fue construir una lista con algunas 
herramientas (Tabla 4-6) que se pueden utilizar en el pipeline esbozado en la sección 
4.2.1. 
Tabla 4-6: Herramientas por proceso del pipeline incorporado en el SGIG 
 
La lista de herramientas se obtuvo como resultado de un proceso de revisión 
bibliográfica.  
Para la versión inicial del Sistema de Gestión de Información Genómica (SGIG), se 
seleccionaron las siguientes herramientas: Análisis de calidad con FastQC (Babraham 
Bioinformatics, 2016), Trimming con el programa Sickle (Joshi NA, 2011), ensamblaje 
con el programa SPAdes v3.10.1 (Center for Algorithmic Biotechnology, 2016), anotación 
PROCESO HERRAMIENTAS 
Análisis de calidad FastQC, FASTX-Toolkit 
Trimming Sickle, Trimmomatic, Cutadapt 
Ensamblaje SPAdes, Velvet, ABySS, Soap2, 
Discovar, MaSuRCA, Newbler 
Anotación P-CAPS, Prokka, PGAP 
Identificación y Tipificación MLST, RMLST, SpeciesFinder, 
TaxonomyFinder, KmerFinder, 
Reads2Type 
Generación de perfiles genómicos de 
resistencia 
HMM, SVM 
Calculo de distancia euclidiana, 
agrupamiento UPGMA y construcción de 
dendogramas. 
R, PHYLIP, Mega 
Generación de reportes Echarts, Charts.js, Highcharts 
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con el programa Prokka v1.12  (Seemann, 2014), la identificación y tipificación con el 
programa RMLST (Jolley et al., 2012), el cálculo de distancia euclidiana y agrupación 
UPGMA con el programa R v3.2.2 (R Foundation, 2015). 
Los reportes se graficaron con la librería echarts3 (ECHARTS, 2017), para construir la 
lógica del sistema se escogió el framework Groovy and Grails v3.1.9 (Grails.org, 2015). 
La selección del framework se realizó con base en los siguientes argumentos: 
 Rapidez y rendimiento: En comparación con proyectos tradicionales en Java, los 
desarrolladores pasan de días a horas en el esfuerzo de creación de código inicial 
orientado a la infraestructura necesaria para operar. 
 Utilización de la plataforma Java: los proyectos Groovy and Grails pueden operar 
utilizando la plataforma de Java, por consiguiente son multiplataforma y pueden 
integrarse fácilmente con diferentes librerías. De esta forma se avanza 
rápidamente y se disminuye el tiempo de desarrollo. 
 Implementación del principio DRY (Do Not Repeat Yourself): Con la ayuda de 
este principio, se pueden implementar cambios en el código con mucha facilidad. 
También se obtiene un código de buena calidad y bien documentado. 
(EnzineMark, 2011) 
Adicionalmente se eligió la opción de Groovy and Grails, porque es un lenguaje de 
programación que permite ejecutar un desarrollo basado en el principio RAD (Rapid 
Application Development).(metodologiarad, 2017) 
En cuanto a la selección de la herramienta para realizar la identificación y tipificación, se 
analizaron varios artículos de comparación de técnicas y herramientas para tal fin. Entre 
dichos artículos se resalta que las principales herramientas comparadas fueron: 
SpeciesFinder , Reads2Type, rMLST, TaxonomyFinder, KmerFinder (Larsen et al., 2014). 
En la (Figura  4-10), se pueden apreciar las cinco herramientas de identificación 
anteriormente nombradas, en un análisis de 221 genomas que fueron previamente 
secuenciados, ensamblados y anotados.  
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(Larsen et al., 2014) 
La herramienta que mayor porcentaje de precisión tuvo según el estudio fue KmerFinder 
(Larsen et al., 2014), sin embargo la herramienta tiene como objetivo la identificación de 
especies bacterianas, pero no hace tipificación. De hecho de las cinco herramientas 
analizadas en la (Figura  4-10) la única que cumple los dos propósitos; identificación y 
tipificación bacteriana es rMLST. 
Por tal razón y partiendo de la necesidad de identificar y tipificar especies bacterianas 
con base en información genómica, la herramienta seleccionada fue rMLST (Jolley et al., 
2012).  
En cuanto a la selección de la herramienta de ensamblaje, se revisaron varios artículos 
de comparación de ensambladores de genomas completos para tomar la 
decisión.(Blanco Diez Adolfo, 2013),(Jünemann et al., 2014),(Bankevich et al., 2012).  
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Con base en las estadísticas referenciadas en la (Tabla 4-7), y debido a que genera 
menos contigs que otras herramientas, lo cual se traduce en mejor calidad de la 
anotación, la posibilidad de usar secuencias Illumina y PacBio y el uso de secuencias 
paired-end y mate paired, la herramienta escogida fue SPAdes. 

















(Bankevich et al., 2012) 
Otra de las razones para escoger SPAdes v3.10.1, fue su buen desempeño en cuanto a 
tiempos de ejecución en el servidor. El pipeline fue programado para ejecutar iteraciones 
con (k 49, 53, 77,91), y para un genoma de Acinetobacter baumannii de 4MB el tiempo 
de ejecución fue en promedio de 10 minutos por cada iteración.   
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Un tiempo menor, al que toma Velvet que tarda aproximadamente 48 minutos para el 
ensamblaje completo. Comparaciones similares que se asemejan a la prueba realizada, 
se pueden encontrar en Bankevich et al., 2012. 
En lo que respecta al proceso de anotación, se seleccionó la herramienta Prokka v1.12  
debido a su flexibilidad y adaptabilidad en cuanto a personalización, y la rapidez para 
ejecutar anotaciones. En un análisis realizado sobre E. coli se compararon las 
herramientas de anotación Prokka, RAST y xBase2. Como resultado se puede ver que 
Prokka obtiene las mejores estadísticas obteniendo un menor número de regiones CDS 
faltantes y sobrantes, al igual que un mayor número de coincidencias frente a una 
anotación de referencia.(Seemann, 2014) 
Para el análisis de calidad de las lecturas de la secuenciación, se escogió la herramienta 
FastQC debido a su rapidez de ejecución, a la facilidad de uso y la claridad de la 
información entregada por medio de gráficos. (Leggett, Ramirez-Gonzalez, Clavijo, 
Waite, & Davey, 2013) 
De manera general para la selección de cada una de las herramientas anteriormente 
descritas, se consideraron cuatro aspectos sugeridos por Gobierno TIC para la selección 
de una herramienta. 
Los criterios fueron: 
1. La herramienta debe cumplir al menos un 80% de los requisitos técnicos y 
funcionales que nos hayamos planteado. 
 
En este caso, cada una de las herramientas seleccionadas para el pipeline del sistema 
(Tabla 4-9) superó este criterio. Los requisitos funcionales y no funcionales fueron 
definidos de manera incremental durante el proyecto utilizando prototipos de baja 
fidelidad y sesiones de brainstorming (anexo F). Prototipos de baja fidelidad SGIG, se 
pueden apreciar los wireframes construidos para la primera iteración del proyecto, esta 
dinámica se repitió para ir evolucionando el producto en las otras iteraciones.  
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2. cumplir con todos los requisitos obligatorios. 
 
En este caso, cada una de las herramientas seleccionadas cómo parte del sistema 
superó este criterio. Los requisitos obligatorios fueron definidos de común acuerdo entre 
las partes. 
3. Nivel de customización necesario. 
 
Las herramientas seleccionadas, no requerían personalizaciones extensas ni complejas. 
En este caso, cada una de las herramientas seleccionadas superó este criterio. 
4. Debe entrar en presupuesto 
 
En este caso, las herramientas seleccionadas son Open Source, por tal razón cada una 
de ellas superó este criterio. 
 
5. Seguridad e Integridad 
 
Las herramientas integradas son seguras y su correcto funcionamiento se evidencia   en 
las pruebas realizadas, para el cumplimiento del cuarto objetivo del presente proyecto. 
(Gobierno TIC, 2007) 
 
Todas las herramientas incorporadas a la primera versión del sistema de gestión de 
información, cumplen con las consideraciones esbozadas en la sección 4.2.1.Si bien las 
herramientas anteriormente descritas fueron seleccionadas e integradas al Sistema de 
Gestión de Información Genómica (SGIG), el sistema está en capacidad de integrar otras 
herramientas, sin necesidad de realizar desarrollos adicionales. 
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4.3 Desarrollo tercer objetivo específico 
El tercer objetivo específico, intitulado como: “Diseñar e implementar el sistema de 
gestión de información para realizar el seguimiento, identificación y tipificación de 
diferentes cepas de Acinetobacter baumannii.”. Se desarrolló de la siguiente manera: 
4.3.1 Definición de la arquitectura de la solución 
Lo primero que se realizó una vez entendida la necesidad que el sistema iba a satisfacer, 
fue definir la arquitectura sobre la cual se desarrolló la aplicación. En este caso fue 
necesario partir de los requerimientos del sistema y de los recursos de infraestructura 
con los que contábamos en el grupo de Bioinformática del Instituto de Biotecnología.  
Partiendo de lo anterior y cómo resultado de un proceso de análisis, se decidió 
implementar la arquitectura presentada en la (Figura  4-11). En ella se puede apreciar 
que el sistema construido funciona con el patrón Modelo Vista Controlador. 











50 Sistema de gestión de información de genomas completos de cepas de 
Acinetobacter baumannii para la identificación, tipificación y seguimiento de 
resistencia a antibióticos 
 
 
El sistema de Gestión de Información Genómica funciona como una aplicación Web, que 
puede ser accedida desde los principales navegadores como Google Chrome, Mozilla 
Firefox, Safari e Internet Explorer. Se recomienda que las versiones de los navegadores 
mencionados, estén actualizadas. 
El patrón de arquitectura utilizado para el desarrollo fue el patrón MVC (Modelo, Vista, 
Controlador), cuyo objetivo principal consiste en separar la lógica de negocio de la 
interfaz de usuario, facilitando la evolución por separado de ambos aspectos e 
incrementando la flexibilidad y reutilización de los componentes construidos. (Pavón 
Mestras Juan, 2008).  
Algunas de las razones descritas por MADEJA, 2017 para utilizar el patrón MVC en la 
construcción de la aplicación web, fueron las siguientes: 
 Fácil y rápida implementación de la aplicación, conservando un orden y 
agrupación modular. 
 Fácil y rápida incorporación de cambios, ya que el mecanismo de comunicación 
se administra de manera independiente. 
 Respaldo documental extenso del patrón. 
 Estabilidad del patrón. 
 El uso de MVC permite una extensibilidad y mantenibilidad adecuadas para el 
contexto. 
 El MVC viene implícito en el framework Groovy and Grails v3.1.9 que se utilizó 
para el desarrollo del sistema. 
 Se pueden manejar URL amigables, lo que representa una ventaja si a futuro se 
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4.3.2 Tecnologías utilizadas para construir la aplicación 
 
Una vez definida la arquitectura lógica del sistema, se procedió a definir las tecnologías 
que se utilizarían para construir la aplicación. En este caso, fue necesario articular 
elementos de hardware y software para llegar a la solución final.  
Para realizar la construcción del Sistema de Gestión de información Genómica, se utilizó 
como hardware un servidor de la marca DELL, cuyas características se describen en la 
(Tabla 4-8). 
Tabla 4-8: Especificaciones del servidor utilizado 
Sistema Operativo openSUSE Leap 42.1.4 
Capacidad de Memoria RAM 72 GB 
Capacidad del disco duro 11 TB 
Procesador Intel ® Xeon ® QUAD core  CPU X5667 @ 
3.07 GHz 
 
En cuanto a la parte lógica, se utilizaron las siguientes tecnologías: 
 Framework Groovy and Grails v3.1.9: 
Las razones para seleccionar este framework, como la opción para desarrollar el 
sistema, se fundamentan en que es una solución inspirada en el lenguaje JAVA. 
Así mismo es una alternativa que cuenta con un amplio respaldo documental, 
versiones estables y adicionalmente permite avanzar de forma rápida en el 
desarrollo de aplicaciones. (Grails.org, 2015) 
 Biopython v1.70 
Se utilizaron varios paquetes de Biopython para la concatenación de 
alineamientos múltiples y para la gestión de pipes. Biopython v1.70 también hace 
parte del Sistema de Gestión de información Genómica, para articular los 
procesos de identificación, tipificación y predicción de perfiles de resistencia con 
base en información genómica. (Biopython, 2017) 
 
 
52 Sistema de gestión de información de genomas completos de cepas de 
Acinetobacter baumannii para la identificación, tipificación y seguimiento de 
resistencia a antibióticos 
 
 
 BioPerl v5.8 
Se utilizó la librería SearchIO de BioPerl (Perez, 2017) para obtener el perfil 
teórico de resistencia genómica. Adicionalmente BioPerl se utiliza como parte del 
Sistema de Gestión de información Genómica, para articular los procesos de 
identificación, tipificación y predicción de perfiles de resistencia con base en 
información genómica.(BioPerl, 2017). 
 
Adicionalmente el Sistema de Gestión de Información Genómica, cuenta con un pipeline 
que implementa las herramientas descritas en la (Tabla 4-9) y cuya selección se 
argumenta en la sección 4.2.2. 
Tabla 4-9: Herramientas del pipeline del SGIG 
 
Es necesario indicar que las herramientas utilizadas para realizar análisis de calidad, 
trimming, ensamblaje y anotación,  pueden ser reemplazadas por otras que realicen la 
misma función, sin necesidad de realizar desarrollos adicionales.  
Será suficiente con indicar el comando de ejecución en el script todaspipelinepe.sh para 
procesos paired-End (pe) y todaspipelinese.sh para procesos single-End (se). Los scripts 
mencionados se ubican en la siguiente ruta: /vault2/sgig/bin/ 
PROCESO HERRAMIENTAS 
Análisis de calidad FastQC v0.11.5 (Babraham 
Bioinformatics, 2016) 
Trimming Sickle v1.33 (Joshi NA, 2011) 
Ensamblaje SPAdes v3.10.1 (Bankevich et al., 2012) 
Anotación Prokka v.1.12 (Seemann, 2014) 
Identificación y Tipificación Ribosomal Multilocus Sequence Typing 
(rMLST) (Jolley et al., 2012) 
Generación de perfiles genómicos de 
resistencia 
HMM, SVM 
Calculo de distancia euclidiana, 
agrupamiento UPGMA y construcción de 
dendogramas. 
R v.3.2.2 (R Foundation, 2015), UCLUST 
v.1.2.22q (Edgar, 2010)  
Generación de reportes Echarts v.3.7.2 (ECHARTS, 2017) 
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4.3.3 Construcción de la base de datos de la aplicación 
Lo primero que se realizó para construir la base de datos, fue definir el paradigma 
relacional como la opción indicada para gestionar los datos del sistema de información.  
Las razones para decidir implementar una base de datos relacional, fueron las siguientes: 
 El conocimiento del paradigma relacional. 
 La atomicidad de las operaciones en la base de datos. 
 Integridad y compatibilidad de los datos. 
 Soporte y respaldo de las herramientas utilizadas. 
 
Posteriormente se decidió utilizar el sistema gestor de base de datos MySQL v5.6.30. 
(ORACLE, 2017), con base en la investigación descrita en la sección 4.2.2.  
De esta forma y partiendo de un modelo relacional diseñado utilizando MySQL 
Workbench v6.1 (Anexo B: Modelo relacional de la base de datos), se construyó la base 
de datos que cuenta con los elementos referenciados en la (Tabla 4-10). 






Las tablas permiten almacenar los datos clínicos, sociodemográficos, microbiológicos y 
genómicos estableciendo relaciones entre ellos y generando índices para la optimización 
de la consulta de la información. Las vistas se crearon con el objetivo de obtener 
resultados concretos partiendo de múltiples combinaciones y cruces de información entre 
tablas. En lo que respecta a las rutinas se crearon para gestionar los datos del módulo de 
reportes descrito en la sección 4.3.4. 
La función detallada de cada una de las tablas que conforman la base de datos, se 
describe en la (Tabla 1 anexo E. Descripción de las tablas de la base de datos). 
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En dicho anexo, se describe como al momento de registrar un nuevo aislamiento en el 
sistema, lo primero que se hace es ingresar los datos clínicos y sociodemográficos en la 
tabla muestra y la tabla persona, estas dos tablas son las principales para datos de este 
tipo y utilizan llaves foráneas para relacionarse con tablas auxiliares. Posteriormente, los 
datos microbiológicos son cargados a la tabla resistencia_fenotipica que es la tabla 
principal para almacenar datos de este tipo y utiliza también llaves foráneas para 
relacionarse con tablas auxiliares. En el caso de los datos de las pruebas moleculares, 
los datos son almacenados principalmente en la tabla  gen_fenotipico, mientras que los 
datos de tipo genómico se cargan en la tabla datos_genomicos.  
Cuando se cargan los resultados del proceso de  anotación a la base de datos, estos se 
almacenan principalmente en las tablas caracteristica, secuencia y gen_resistencia. En la 
generación de los reportes, se utilizaron las tablas anteriormente nombradas y las vistas 
generalreport, genomicprofilereport y phenotipicprofilereport. 
La base de datos de producción cuyo esquema se nombró como “gcdb”, se encuentra 
alojada en la partición Vault2 del clúster de servidores de bioinformática de la 
Universidad Nacional de Colombia. 
 
4.3.4 Construcción de la aplicación 
La estructura de construcción de la aplicación es modularizada y cada módulo es un 
componente con un objetivo específico. La aplicación se desarrolló de esa manera 
buscando cumplir con las buenas prácticas de construcción de software donde se hace 
referencia a la alta cohesión y bajo acoplamiento.  
Dada la construcción modular de la aplicación, el diseño del framework sobre el que se 
desarrolló la aplicación utilizó Groovy and Grails debido a que tienen módulos 
predefinidos que permiten incrementar la velocidad y calidad de desarrollo, que 
fácilmente se hicieron consistentes con los demás módulos que se desarrollaron.  
 A continuación se describen cada uno de los módulos que conforman el sistema. 
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El Módulo de autenticación y registro (Figura  4-12),  se encarga del ingreso seguro al 
sistema a usuarios registrados, de esta forma se protege la información almacenada en 
el sistema. Así mismo en este módulo se pueden apreciar las opciones para crear una 
nueva cuenta o para recordar la contraseña en caso que sea olvidada por el usuario. 
Las clases programadas en la aplicación se referencian en la (Tabla 4-11), las vistas 
contienen la interfaz gráfica del módulo de autenticación y registro y se encargan de 
recibir los datos ingresados por el usuario,  el controlador contiene la lógica de negocio 
que se encarga de validar si el usuario y contraseña ingresados existen en la base de 
datos y permite o restringe el acceso al sistema según sea el caso. El modelo contiene la 
lógica de comunicación con la base de datos.  
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El módulo de Inicio (Figura  4-13), es el módulo principal de la aplicación desde donde se 
puede acceder a cada uno de los demás módulos del sistema.  
Las clases programadas en la aplicación para este módulo, se referencian en la (Tabla 4-
12). Las vistas contienen la interfaz gráfica, donde se centraliza el acceso a los demás 
módulos de la aplicación, las clases de tipo controlador son las que se encargan de hacer 
el redireccionamiento al módulo seleccionado. 
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En el módulo de inicio no se programaron elementos de tipo modelo, porque no se 
insertan ni recuperan elementos de  la base de datos. En caso de que se requiera 
relacionar un nuevo módulo en la vista principal, será necesario modificar la clase 
index.gsp. Este módulo se desarrolló con el objetivo de organizar y centralizar el acceso 
a los demás módulos del sistema. 












El módulo de gestión de muestras (Figura  4-14),  incluye la opción de ver detalles de 
cada una de las muestras. Dichos detalles incluyen la posibilidad de consultar y editar los 
datos microbiológicos, clínicos, sociodemográficos y los análisis genómicos.  
El módulo de gestión de muestras, cuenta con una sección de análisis que permite 
ejecutar el pipeline de análisis genómicos (Figura  4-15).  Para poder utilizar el pipeline, 
es necesario haber registrado previamente las herramientas en el catálogo de 
herramientas en la base de datos (Figura  4-17). 
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Este pipeline ejecuta las herramientas descritas en la (Tabla 4-9).  Si se requiere incluir 
una nueva herramienta en la lista desplegable de la vista de análisis genómicos (Figura  
4-16), será necesario incluir el nombre de la herramienta en la tabla Herramienta de la 
base de datos (Figura  4-17).  
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Adicionalmente como se muestra en la (Figura  4-17) es necesario asociar al nombre de 
la herramienta, una descripción que haga referencia al proceso que ejecuta la misma. 








Para la ejecución de los análisis genómicos, es necesario seguir un conjunto de pasos 
descritos en la (Figura  4-18). Esto con el objetivo de suministrar la información necesaria 
para la ejecución correcta del pipeline. 
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Las clases programadas en la aplicación para el módulo de gestión de muestras, se 
referencian en la (Tabla 4-13). Los elementos de tipo vista permiten la visualización del 
listado de muestras y el detalle de cada una, el elemento de tipo controlador contiene la 
lógica de negocio que se utiliza para editar la información de las muestras y realizar los 
análisis genómicos como ensamblaje, anotación, identificación, tipificación y generación 
de perfiles de resistencia genómica. Los elementos de tipo modelo contienen la lógica de 
interacción con la base de datos para insertar y extraer información. 
Tabla 4-13: Elementos de programación del módulo de gestión de muestras 
 
Otro de los módulos de la aplicación es el de Reportes (Figura  4-19). En este módulo se 
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análisis bioinformáticos ejecutados sobre los datos clínicos, sociodemográficos, 
microbiológicos, y genómicos. Las categorías mencionadas son: 
 Reportes Sociodemográficos: 
Esta categoría agrupa los reportes donde se relaciona la información 
sociodemográfica de la muestra obtenida, es decir genero del paciente del cual se 
obtuvo el aislamiento, fecha, edad del paciente, ciudad y departamento de 
residencia del paciente y del hospital que reportó el evento de resistencia, entre 
otros. 
 Reportes Clínicos 
Esta categoría agrupa los reportes que relacionan información referente a los 
datos clínicos del aislamiento obtenido. Entre ellos están: Tipo de muestra de la 
cual se obtuvo el aislamiento y diagnóstico del paciente del cual se obtuvo el 
aislamiento. 
 Reportes Microbiológicos 
Esta categoría agrupa los reportes que relacionan información referente a las 
pruebas microbiológicas realizadas a cada aislamiento. Dentro de las opciones, 
se puede generar un reporte que incluye el perfil fenotípico de resistencia de la 
muestra que se seleccione (Figura  4-20), donde se relaciona el tipo de muestra 
sobre el que se realizó el antibiograma, la metodología y el resultado de 
resistencia de cada antibiótico incluido en el ensayo. También dentro de los 
reportes microbiológicos está la opción de generar un resumen general de la 
clasificación de la resistencia fenotípica para  todas las muestras, que las 
clasificará en PDR (panrresistenes), XDR (Extensivamente resistentes) o MDR 
(Multirresistentes) según corresponda (Figura  4-21).  
La clasificación de resistencia para cada uno de los aislamientos, se realizó 
tomando como insumo la resistencia de Acinetobacter spp frentes a las 
categorías y agentes antimicrobianos reportados en la  (Figura  4-25, sección A) y 
los criterios para clasificarlos como MDR, XDR y PDR (Figura  4-25, sección B)  
con base en las especificaciones del Clinical and Laboratory Standards Institute 
(CLSI). 
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Para generar los reportes de la sección intitulada “Reportes Microbiológicos”, se 
consume la vista llamada phenotipicprofilereport  y el procedimiento almacenado 
resistancePhenotipicIdentification los cuales se encuentran en la base de datos 
de la aplicación y fueron diseñados para relacionar la información 
sociodemográfica con la información fenotípica de cada muestra. 
De las 89 muestras de Acinetobacter baumannii almacenadas en el sistema, 
fenotípicamente hablando ninguna fue categorizada como panresistente. 
 
 Reportes Genómicos 
Esta categoría agrupa los reportes que relacionan información referente a los 
análisis genómicos realizados en el sistema. Dichos análisis son: (ensamblaje, 
anotación, identificación y tipificación genómica, alelización de genes y 
generación de perfiles de elementos genómicos de resistencia).   
Entre los reportes generados se encuentra un perfil genómico de resistencia para 
la muestra seleccionada, en él se indican los genes que se identificaron en el 
aislamiento, los mecanismos de resistencia asociados a cada gen, y una 
interpretación de si dichos genes generan resistencia o sensibilidad a un 
determinado tipo de antibiótico (Figura  4-22).  
También se genera un reporte que contiene un resumen de la clasificación de 
resistencia para cada muestra con base en el perfil genómico de resistencia 
(Figura  4-23). En este reporte se puede apreciar que para cada una de las 
muestras se indica si es multirresistente, extensivamente resistente o 
panrresistente. De acuerdo a los análisis genómicos realizados, de las 89 
muestras de Acinetobacter baumannii registradas en el sistema, ninguna es 
panrresistente. 
 
Para generar los reportes genómicos, se consumen la vista genomicprofilereport  
y el procedimiento almacenado resistanceIdentification  que se encuentran en la 
base de datos del Sistema de Gestión de Información Genómica y fueron creados 
para articular los datos sociodemográficos, clínicos y genómicos de cada muestra. 
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En la sección de reportes genómicos, también se puede generar  un dendograma 
con base en los perfiles genómicos de resistencia de los aislamientos registrados 
en el sistema (Figura  4-24). La programación para la generación del dendograma 
se realizó utilizando el programa R v.3.2.2. Dicho dendograma es el resultado de 
una clusterización en R que se realizó con una matriz de distancia Euclidiana y 
agrupamiento UPGMA, que requirió un alistamiento de los datos mediante los 
scripts: matrizr.py y dendogram.r, los cuales se encuentran almacenados en el 
servidor principal en la ruta: bioinf-process:/vault2/jdonato/ENTREGATESIS/. 
 
En el proceso de construcción del dendograma (Figura  4-26), el script matrizr.py 
se encarga de generar una matriz, donde las columnas corresponden a los genes 
de resistencia almacenados en el sistema y las filas a cada uno de los 
aislamientos. Dicho script también se encarga de que la matriz no tenga 
caracteres especiales como comillas, comas, corchetes o paréntesis. Una vez 
generada la matriz, el script dendogram.r ejecuta el método hclust (Aldás 
Manzano & Uriel Jiménez, 2017) del programa R y genera una imagen en formato 
.jpeg, la cual puede ser descargada como reporte para su visualización. 
La generación del dendograma es importante porque permite apreciar la 
variabilidad y relación que existe entre las diferentes cepas, con base en los 
alelos de cada una de ellas. En términos de seguimiento epidemiológico, este 
reporte es un elemento visual que suministra la información necesaria para 
percibir un agrupamiento o distanciamiento de las cepas, debido a las 
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(Magiorakos et al., 2012) 
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Las clases programadas en la aplicación para el módulo de reportes, se referencian en la 
(Tabla 4-14). Las vistas contienen la información de la interfaz gráfica, que se logra 
mediante la incorporación de la librería Echarts v.3.7.2 (ECHARTS, 2017). La clase de 
tipo controlador contiene los métodos que procesan la lógica del negocio y realizan los 
cálculos de cada reporte, extrayendo la información de los perfiles fenotípicos y 
genómicos de resistencia, así como la articulación de información sociodemográfica, 
clínica y genómica. Las clases de tipo modelo, se encargan de representar las entidades 
de la base de datos. 
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Otro de los módulos de la aplicación es el de Carga de datos (Figura  4-27),  donde se 
pueden ingresar datos sociodemográficos, clínicos, microbiológicos y genómicos de cada 
muestra. Gracias a esta opción, el ingreso de los datos se puede realizar de forma 
individual utilizando cada uno de los menús de la aplicación, o si se prefiere se puede 
realizar una carga masiva de la información de los aislamientos, utilizando un archivo en 
formato .csv  con una estructura predefinida. Este archivo se puede descargar desde un 
enlace referenciado en la aplicación. 
La carga masiva es especialmente útil, en casos en los que hay un gran número de 
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Las clases programadas en la aplicación para el módulo de carga de datos, se 
referencian en la (Tabla 4-15). Las clases de tipo vista contienen los menús de carga de 
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datos clínicos, sociodemográficos, microbiológicos y genómicos. La clase de tipo 
controlador, contiene la lógica del negocio y se encarga de transferir la información de la 
muestra, paciente, clínica y análisis fenotípicos y genómicos desde y hacia  el modelo 
para que sea insertada o extraída a la base de datos según corresponda.  
Tabla 4-15: Elementos de programación del módulo de carga de datos 
 
La aplicación se encuentra desplegada en un servidor de aplicaciones Tomcat, que se 
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4.4 Desarrollo cuarto objetivo específico 
El cuarto objetivo específico, intitulado como: “Evaluar el sistema de gestión de 
información desde el punto de vista funcional y no funcional” Se desarrolló de la siguiente 
manera: 
4.4.1 Pruebas unitarias 
 
Las pruebas unitarias de la aplicación se ejecutaron utilizando el componente JUnit que 
viene integrado con el framework Groovy and Grails v3.1.9 (EnzineMark, 2011). 
Cómo se mencionó en la sección 3.3 dichas pruebas hacen parte del modelo en V, 
utilizado  metodológicamente para asegurar el completo y correcto funcionamiento de la 
aplicación. (ISQTB, 2011). Es necesario indicar que el componente JUnit garantiza que la 
ejecución de las pruebas unitarias sea automática y exitosa para poder compilar el 
código, de tal forma que para generar el archivo de aplicación web “sgig.war” que 
posteriormente se publicó en el servidor web de aplicaciones, fue necesario ejecutar las 
pruebas unitarias las cuales fueron exitosas. 
En total se ejecutaron 15 métodos de validación que se encuentran alojados en el 
paquete de compilación de la aplicación. El haber ejecutado pruebas unitarias contribuyó 
a garantizar la calidad del software desde el primer nivel del modelo en V, lo que ayuda a 
disminuir la posibilidad de encontrar errores en producción y reducir el esfuerzo futuro de 
corrección de defectos en fases avanzadas del proceso de desarrollo. 
4.4.2 Pruebas de integración y de sistema 
Las pruebas de integración y de sistema se ejecutaron con el objetivo de validar el 
correcto y completo funcionamiento de los componentes articulados.  
Para las pruebas de sistema, se construyeron casos de prueba con un total de 71 
validaciones funcionales utilizando técnicas de diseño de pruebas de caja negra. (ISQTB, 
2011) 
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Las técnicas utilizadas para el diseño de las 71 validaciones fueron: 
 Particiones equivalentes 
 Análisis de valores limite 
 Tablas de decisión 
 
Las 71 validaciones se encuentran en el anexo “A. Casos de prueba diseñados”.  
Dentro de los casos de prueba diseñados, están las validaciones del módulo de registro y 
autenticación, del módulo de inicio, del módulo de gestión de muestras, del módulo de 
carga de datos y del módulo de generación de reportes. 
Las pruebas de sistema fueron antecedidas de una ejecución de pruebas smoke test 
(Khan & Amjad, 2016), con el objetivo de optimizar los ciclos de ejecución y garantizar la 
calidad de los mismos. El resultado del smoke test fue exitoso, razón por la cual se 
procedió a ejecutar las pruebas de sistema. 
Como se puede apreciar en la (Tabla 4-16), para el desarrollo de estas pruebas se 
ejecutaron 3 ciclos y una regresión encontrando un total de 35 incidencias que fueron 
corregidas para la versión final de la aplicación. De las 35 incidencias identificadas y 
corregidas 15 correspondían a funcionalidad, 5 a problemas de ambiente y 15 
presentación y usabilidad. 
Tabla 4-16: Ciclos de ejecución de pruebas 
 
Las 35 incidencias identificadas, implica que de las 71 validaciones propuestas en el 
diseño, 36 fueron exitosas y las 35 validaciones restantes permitieron identificar defectos. 
CICLO INCIDENCIA 
Ciclo 1 25 
Ciclo 2 7 
Ciclo 3 3 
Ciclo de regresión 0 
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Lo cual es un buen resultado de diseño, en la medida que la cobertura de las pruebas se 
priorizó en función del riesgo de cada módulo.(ISQTB, 2011)    
4.4.3 Pruebas no funcionales 
Para la validación de los requerimientos no funcionales del sistema, se ejecutó un 
análisis con la aplicación webpagetest.org. De acuerdo  con los tiempos de conexión a la 
aplicación (Figura  4-29) el sistema tiene una respuesta de máximo 5,124 segundos, para 
una prueba ejecutada con host de partida en Dulles Virginia EEUU, utilizando el 
navegador Google Chrome. 
 












De los 5,124 segundos que toma la renderización completa de la página, los elementos 
que más toman tiempo en cargar son las imágenes. Según el análisis Tiempo de carga 
por elemento (Figura  4-30), generado con la aplicación webpagetest las imágenes toman 
3,124 segundos en cargar y desde los dos segundos, son las que más consumen 
recursos de CPU y ancho de banda. 
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Con base en lo anterior, el módulo de la aplicación que más tiempo tomará en cargar 
será el de generación de reportes, debido a la generación de imágenes que es el tipo de 
elemento más pesado. 
Cómo parte de las pruebas no funcionales, se ejecutó un análisis de seguridad para 
detectar actividad maliciosa o malware (Figura  4-31), los análisis ejecutados con la 
aplicación Web Inspector, arrojaron resultados que fueron exitosos lo que indica que el 
Sistema de Gestión de Información Genómica es una aplicación segura. 
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(Comodo CA Ltd, 2017) 
La ejecución de pruebas funcionales y no funcionales, permitió realizar un aseguramiento 
y control de la calidad del Sistema de Gestión de Información Genómica. Cómo resultado 
se obtiene un sistema seguro, confiable y usable. 
A diferencia de otras iniciativas descritas en la sección 4.1.1, se resalta el hecho de que 
la plataforma construida cumple dos propósitos fundamentales: 1) La articulación de 
datos clínicos, sociodemográficos y genómicos que son utilizados para realizar el 
seguimiento epidemiológico de la resistencia a los antibióticos y 2) La posibilidad de 
ejecutar análisis bioinformáticos en la misma plataforma, generando información de valor 
que alimenta el sistema de información.  
Lo anterior permite ejecutar un seguimiento epidemiológico, donde los resultados de los 
análisis bioinformáticos de los genomas completos de bacterias, junto a la información 
sociodemográfica y clínica de las personas, se presenta en informes generados en 
tiempo real, que permiten evaluar el comportamiento que ha tenido una bacteria, en este 
caso A. baumannii, en cuanto a : fecha de aislamiento, ubicación geográfica, grupos 
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etarios afectados, géneros, perfiles de elementos genómicos de resistencia a antibióticos 
presentes, entre otros. 
Esta primera versión del sistema es un prototipo en cuya proyección se contempla la 
recopilación y centralización de información relevante para realizar seguimiento 
epidemiológico a nivel nacional y/o internacional. De igual forma, se espera que la 
aplicación, pueda ser escalada para incluir información de otros tipos de bacterias 
diferentes a A. baumannii  y se pueda enriquecer con características adicionales como 
perfiles de virulencia de las diferentes cepas, aportando mayor información para realizar 
un seguimiento epidemiológico más completo.  
Cómo resultado final del proyecto se obtuvo un sistema web compatible con los 
principales exploradores del mercado (Google Chrome, Mozilla Firefox, Safari, Opera, 
Internet Explorer) en sus últimas versiones. Para el uso de la aplicación no se requiere 
instalar ningún complemento adicional, lo cual elimina problemas de compatibilidad de 
sistemas tradicionales que tienen características similares.  
En las futuras versiones de la plataforma, también se contempla la posibilidad de 
conectar el sistema con aplicaciones institucionales que actualmente se utilizan para 
realizar vigilancia epidemiológica de la resistencia a antibióticos en bacterias. Algunas de 
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5. Conclusiones y recomendaciones 
5.1 Conclusiones 
 Se construyó y probó un sistema de gestión de información, que cuenta con una 
interfaz web que permite realizar de manera centralizada identificación, tipificación 
y seguimiento de resistencia a antibióticos, partiendo de genomas completos de 
bacterias. 
 El Sistema de Gestión de Información Genómica, contribuyó a realizar 
seguimiento epidemiológico de la resistencia bacteriana a los antibióticos, en 
cepas de Acinetobacter baumannii, suministradas por el Instituto Nacional de 
Salud de Colombia (INS) en el periodo 2012-2015. 
 El seguimiento epidemiológico realizado sobre las 89 muestras de Acinetobacter 
baumannii, permitió identificar que ninguna de las muestras analizadas es 
panrresistente. 
 Las pruebas funcionales y no funcionales realizadas, permitieron identificar que el 
Sistema de Gestión de Información Genómica es seguro y sus requerimientos 
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A continuación se presenta una serie de aspectos que se podrían realizar en un futuro 
para emprender investigaciones similares o fortalecer la investigación realizada: 
 
 Establecer un acuerdo con el INS (Instituto Nacional de Salud) para poder recibir 
información del servicio del hospital o clínica, de donde se obtuvo el aislamiento. 
 Construir un esquema de anotación que permita identificar los genes de virulencia 
asociados a Acinetobacter baumannii,  esto con el objetivo de enriquecer el 
seguimiento epidemiológico realizado con el sistema. 
 Integrar el Sistema de Gestión de Información Genómica, con un sistema 
automático que realice la identificación y tipificación de microorganismos, ya que 
actualmente esta tarea no está automatizada. 
 Incorporar al Sistema de Gestión de Información Genómica, un módulo de 
comparación de resultados de ensamblaje y anotación, cuando el proceso se 
ejecute con varias herramientas. Lo anterior permitirá contar con una vista que 
suministre resultados comparativos, con los cuales se puede tomar una decisión 
acerca de la herramienta que más conviene utilizar de acuerdo al contexto. 
 Incorporar al Sistema de Gestión de Información Genómica, un módulo de 
intercambio de información, con sistemas institucionales de vigilancia 
epidemiológica de la resistencia bacteriana.  Lo anterior permitirá tener 
información sincronizada con las fuentes oficiales encargadas de realizar el 
seguimiento. 
 Incorporar al Sistema de Gestión de Información Genómica, un método que 
permita identificar el origen plásmidico o cromosomal del material genético, 
perteneciente a los aislamientos registrados en el sistema. 
 Desarrollar un módulo que permita sugerir opciones terapéuticas al paciente, con 
base en los resultados de los análisis realizados en el sistema. 
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A. Anexo: Casos de prueba 
diseñados 
En la carpeta intitulada A. Casos de prueba diseñados,  se adjuntan los siguientes casos 
de prueba: 
 CP Ingresar nuevo aislamiento correctamente  
 CP Ingresar  pruebas microbiológicas 
 CP Ingresar Datos genómicos 
 CP Ingresar Cargue READS 
 CP Ingreso Masivo 
 CP Ingresar  pruebas moleculares correctamente 
 CP Ingresar nuevo aislamiento correctamente 
B. Anexo: Modelo relacional de la 
base de datos 
En el anexo B. Modelo relacional de la base de datos, se encuentra el archivo generado 
desde MySQL Workbench. En dicho modelo se pueden apreciar 81 tablas, 4 vistas y 9 
rutinas. 
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C. Anexo: Scripts adicionales  
En el anexo C. Scripts adicionales, se encuentran los siguientes scripts desarrollados en 
python: 
 matrizr.py: Script utilizado para la generación de una matriz de distancia, que 
posteriormente se procesa con el programa R. 
 dendogram.r: Script desarrollado en el lenguaje R, que se encarga de clusterizar 
la tabla de alelos y presentar los resultados en un dendograma. 
 matrizAlelos.py: Script que genera una matriz de alelos. 
 createAlelosTable.py: Script que inserta y extrae los datos de los alelos en la base 
de datos. 
 alelizacionEngine.py: Motor de ejecución que se enlaza con Uclust para alelizar 
los genes de cada muestra. 
 todaspipelinepe.sh: Script para la ejecución del pipeline de datos genómicos, para 
reads paired-end 
 todaspipelinese.sh: Script para la ejecución del pipeline de datos genómicos, para 
reads single-end 
 sendmail.sh: Script que envía un correo electrónico, indicando que el proceso de 
análisis genómicos ha finalizado. 
D. Anexo: Manual de la aplicación  
En el anexo D. Manual de la aplicación, se encuentra una guía detallada que explica el 
uso de cada uno de los módulos del Sistema de Gestión de Información Genómica.  
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E. Anexo: Descripción de las tablas 
de la base de datos 
En el anexo E. Descripción de las tablas de la base de datos, se encuentra el nombre y la 
descripción de cada una de las tablas que conforman la base de datos relacional del 








F. Anexo: Prototipos de baja 
fidelidad SGIG 
En el anexo F. Prototipos de baja fidelidad SGIG, se encuentran los prototipos de baja 
fidelidad o wireframes, construidos para la primera iteración del programa. La dinámica 
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